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摘   要：为了促进沙枣新品种选育、种质资源鉴定保护和生态经济型沙枣产业综合发展，对沙枣

(Elaeagnus angustifolia)种质资源进行遗传多样性分析，构建 DNA 指纹图谱，挖掘沙枣种质来源和

遗传背景。本研究采用多态性好、条带清晰、重复性好的 11 对引物，利用简单重复序列(simple 
sequence repeats, SSR)分子标记技术，对甘肃省和北京市来源的 150 份沙枣材料的遗传多样性进行了

研究，基于遗传距离进行非加权组平均法(unweighted pair-group method with arithmetic means, 
UPGMA)聚类分析，基于贝叶斯模型的 Structure v2.3.3 软件解析 150 份种质的遗传结构。在遗传多

样性分析中，平均等位基因数为(number of alleles, Na) 7.636 4，平均有效等位基因数(number of 
effective alleles, Ne)为 2.832 6，平均 Shannon 信息指数(Shannon genetic diversity index, I)为 1.178 1，
Nei’s 平均基因多样性指数(Nei’s gene diversity index, H)为 0.582 1，平均观测杂合度(observed 
heterozygosity, Ho)为 0.489 9，平均期望杂合度(expected heterozygosity, He)为 0.584 0，平均多态信息

含量(polymorphism information content, PIC)为 0.535 4，平均遗传相似性系数(genetic similarity, GS)
为 0.831 5，表明所研究的沙枣之间具有显著的遗传差异和丰富的遗传多样性。聚类分析将 150 份材

料划分为 3 个类群，平均遗传距离(genetic distance, GD)为 0.422 9，聚类结果和地理来源并不完全一

致。Structure 群体结构分析将供试材料分为 2 个种群。利用 8 对多态信息含量最高的引物，构建了
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150 份沙枣材料的指纹图谱。本研究成功构建了甘肃和北京沙枣种质资源的 DNA 指纹图谱，阐明了

其亲缘关系，为沙枣种质资源鉴定、优异种质筛选、园林应用和分子辅助育种工作提供了理论依据。 
关键词：沙枣；遗传多样性；简单重复序列分子标记；指纹图谱 

Genetic diversity and fingerprinting of Elaeagnus angustifolia 
based on SSR molecular markers 
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LI Qingwei1* 
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Abstract: DNA fingerprinting can reveal the genetic diversity of Elaeagnus angustifolia 
germplasm resources and clarify the source and genetic background of E. angustifolia germplasm, 
which are the preconditions for the breeding of new varieties, the identification and protection of 
germplasm resources, and the comprehensive development of the E. angustifolia industry 
considering both ecological and economic benefits. We employed 11 pairs of primers with high 
polymorphism, clear bands, and high reproducibility to analyze the genetic diversity of 150       
E. angustifolia germplasm accessions from Gansu and Beijing by the simple sequence repeat (SSR) 
molecular markers. We then employed the unweighted pair-group method with arithmetic means 
(UPGMA) to perform the cluster analysis based on genetic distance and analyzed the genetic 
structure of the 150 germplasm accessions based on a Bayesian model in Structure v2.3.3. The 
genetic diversity analysis revealed the mean number of alleles (Na) of 7.636 4, the mean number of 
effective alleles (Ne) of 2.832 6, the mean Shannon genetic diversity index (I) of 1.178 1, the mean 
Nei’s gene diversity index (H) of 0.582 1, the mean observed heterozygosity (Ho) of 0.489 9, the 
mean expected heterozygosity (He) of 0.584 0, the mean polymorphism information content (PIC) 
of 0.535 4, and the mean genetic similarity (GS) of 0.831 5. These results suggested that the      
E. angustifolia germplasm resources we studied exhibited significant genetic differences and rich 
genetic diversity. The cluster analysis revealed that the tested materials can be classified into      
3 groups, with the main genetic distance (GD) of 0.422 9. The clustering results were not 
completely consistent with the geographic origin. The population structure analysis classified the 
germplasm accessions into 2 populations. We used 8 pairs of primers with high PIC to construct the 
fingerprints of 150 E. angustifolia germplasm accessions. The present study successfully constructs 
the DNA fingerprints and clarified the genetic relationship of the E. angustifolia germplasm 
resources in Gansu and Beijing, providing a theoretical basis for germplasm resource identification, 
breeding of elite varieties, application in gardening, and molecular-assisted breeding of E. angustifolia. 
Keywords: Elaeagnus angustifolia; genetic diversity; simple sequence repeat (SSR) molecular 
marker; fingerprint 
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沙枣(Elaeagnus angustifolia)被誉为“荒漠

宝树”，为胡颓子科胡颓子属的直立落叶乔木或

小乔木[1]，具有耐旱、耐盐碱、生长快等特点，

且生态、药用和经济价值突出，是我国雨养林

业的典型树种和三北科学固沙的珍贵经济林树

种。同时沙枣的叶、花、果也极具观赏潜力。

目前全世界大约有 80 多个沙枣品种，中国是沙

枣主产地之一[2]。目前沙枣品种分类尚不明确，

遗传背景复杂，研究人员[3]对甘肃省沙枣种质

资源调查后发现，沙枣的存在数量较少且长势

衰弱，栽培管理、资源保护及开发研究都较为

落后，长期以来会导致种质混杂，影响沙枣产

业化发展。因此，对现有沙枣种质资源进行鉴

定、理清种质种源亲缘关系和群体结构、构建

指纹图谱，是科学保护沙枣种质资源多样性、

良种选育和园林应用推广的关键。 
简单重复序列(simple sequence repeats, SSR)

又被称为微卫星 DNA，相较于传统标记，具有

重复性较好、多态性高、操作简单、共显性标记、

DNA 需求量少而材料质量的要求不高等优势。

可用于遗传图谱构建[4]、遗传多样性[5]、群体遗

传结构[6]、亲缘关系鉴定[7]等，并且在胡颓子属

植物的研究中也得到应用。Nawaz 等[8]使用微卫

星标记(expressed sequence tag-simple sequence 
repeat, EST-SSR)标记对 8 个不同种群的 300 个

胡颓子属沙棘(Hippophae rhamnoides)进行遗传

多样性分析，表明吉尔吉特-巴尔蒂斯坦地区的沙

棘具有较高的等位基因丰富度和遗传多样性。

Wang 等[9]利用 SSR 标记评估了 110 份 7 个野生

种群的翅果油树(Elaeagnus mollis)的遗传多样性

和分化情况。Ma 等[10]使用 SSR 标记结合表型聚

类分析区分 E. moorcroftii 和 E. angustifolia，发现

形态数据和SSR数据之间具有很强的相关性。Liu
等[11]挖掘了胡颓子属翅果油树中 9 597 对 SSR 特

异性引物并验证了其中 100 对的有效性，该研究

证明了 EST-SSR 标记可用于 E. mollis 的种群遗

传学研究和辅助育种。DNA 指纹图谱可以快速

而精准地进行品种鉴定，对亲缘关系分析、新品

种登记和品种知识产权保护具有重要作用，已经

成功应用于胡颓子属沙棘[12]。目前，沙枣在分子

水平的研究主要涉及的研究内容是遗传多样性

和亲缘关系分析[13-14]。Uzun 等[13]利用随机扩增多

态性 DNA (random amplification of polymorphic 
DNA, RAPD)和 SSR 标记对 56 份沙枣的果实特

征和遗传变异进行研究，发现除了其中两个基因

型，其他基因型都可以被引物完全区分，且沙枣

具有丰富的遗传多样性。刘昱洲[15]采用简单序

列重复区间标记 (inter-simple sequence repeat, 
ISSR)标记对 6 个种源沙枣进行遗传多样性分析，

理清了各个种源间的亲缘关系。然而目前为止，

SSR 技术在沙枣构建指纹图谱中尚未见使用。 
本研究采用 SSR 分子标记的方法，对我国

甘肃和北京引种的 150 份沙枣进行遗传多样性

和亲缘关系分析，为沙枣的品种分类、新品种

权保护提供有效鉴别的分子检测工具。并根据

SSR 标记引物建立沙枣种质资源 DNA 指纹图

谱，为沙枣资源的鉴定和保护、科学研究和产

业应用提供理论支撑。 

1  材料与方法 
1.1  材料 

本研究供试材料来源包含两部分：张掖地

区调查初筛的 44 株沙枣成年单株，采样地点包

括甘州区许家庄(东经 100°28′33″、北纬 38°58′31″，
海拔 1 467 m)、润泉湖公园(东经 100°28′06″、
北纬 38°57′04″，海拔 1 479 m)、九龙江林场(东
经 100°33′36″、北纬 38°56′36″，海拔 1 500 m)
和张掖国家湿地公园(东经 100°27′04″、北纬

38°58′32″，海拔 1 460 m)；从甘肃地区收集同

一批一年生沙枣实生苗 500 株(苗木规格一致，
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株高均为 50 cm)，栽植于北京市黄垡苗圃沙枣

实生苗繁育基地和北京市白浮沙枣实生苗繁育

基地，经过一年的观察记录，最终再选育出  
106 株长势优良的沙枣二年生实生苗。两地区

共 150 份沙枣优良观赏单株材料(附表 1、2，所

有附表和附图已提交国家微生物科学数据中

心，编号：NMDCX0000282)。材料采集时间为

2019 年 9−10 月，随机采集每株植株当年生枝

条顶端的幼嫩叶片 10 枚，迅速放入提前准备好

的锡纸袋中，并置于液氮中暂存，之后放入

−80 ℃冰箱中保存。 

1.2  方法 
1.2.1  沙枣基因组 DNA 提取及检测 

DNA 提取参照天根植物基因组 DNA 提取

试剂盒(DP360)上的操作步骤进行。 
1.2.2  引物筛选 

沙枣 SSR 引物来源于国内外已发表的胡颓

子属的相关文献，根据文献初步确定了 86 对引

物[5-6,14,16-22]。SSR 引物序列由北京睿博兴科生物

技术有限公司合成。随机选取 8 个沙枣的基因组

DNA 样品(样本编号为 BF30、BF33、BF45、DX16、
DX36、DX48、Z17、Z21)进行引物筛选。利用

这 8 个样品和 86 对引物进行 PCR 扩增，并由

北京睿博兴科生物技术有限公司完成多态性检

测，最终筛选出 11 对能够稳定扩增出清晰条带

的引物，11 对引物序列见表 1。 
1.2.3  SSR-PCR 扩增反应 

筛选到 11 对稳定的多态性引物后，利用

SSR-PCR 反应体系对 150 个 DNA 样品进行

PCR 扩增。优化后的 PCR 扩增的反应体系和反

应程序参照 Nawaz 等[8]的方法。将得到的 PCR
扩增产物用毛细管电泳进行检测。 
1.2.4  数据分析 

利用 Genemarker V2.2.0 读取 150 个样品的

基因型数据，获得 150 个沙枣的 EXCEL 位点信

息表和 PDF 峰图。将 EXCEL 格式的表格进行

转码，利用 Dataformater 软件转换数据格式[23]。

利用 Popgene 32 软件计算观测等位基因数

(number of alleles, Na)、有效等位基因数(number 
of effective alleles, Ne)、Shannon 信息指数

(Shannon genetic diversity index, I)、Nei’s 基因

多样性指数(Nei’s gene diversity index, H)、期望

杂合度(expected heterozygosity, He)、观测杂合

度(observed heterozygosity, Ho)的相关数据指标， 
 
表 1  SSR 引物序列表 
Table 1  The list of SSR primer sequences 
Primer name Forward primer (5′→3′) Reverse primer (5′→3′)  
RO20 TCCCATACCCAGCACAAGG CAGTCGGGCGTCATCAGCCATGAGGAA

TTGAAGGGTG 
RO97 GGAAACAGCTATGACCATCGGACTGCTTTGAACCCTC AAGCCACTCAGCCTATCTAC 
RO367 CAGTCGGGCGTCATCAGTAGGAAGTTGGAGCTCTGC GTTGGAATTGCCGGTTGGG 
RO851 GGTCTAAGAGCTTCAAGTGGC CAGTCGGGCGTCATCAGGAGATTCTGA

CCTGTGATAAG 
CGY8 CAAAAGCAAAAGGAAGTAGCG  ACGTACATATGCTTCAATTTCCAC 
CGY9 GCATCCAGAGGCTTCACCTAA CTCCAGTGCTCCACTACCACAA 
CGY13 AATCACAGTAGAAGATGAGCAAACAA  AGGCCACAAACCACTATTAGCA 
HS111 ACAACTCAGTCCGTACATATGGT GCGGCTGGAATCATCTTGGA 
HS227 CCTTAGCATCACCAAAGCGC CCTTGTGTGCACATTTCTGCA 
GHS304 TTCTGTGAGTGCTGGGTTTAGCTT GCTTATTGCGGAGAAGAAGAACAA 
HR06 CAACAAAATACAATTCGGAAAC AATAGGAGACACAGAGGCTTC 
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并使用 PIC_CALC 软件计算引物的多态信息含

量(polymorphism information content, PIC)。 
使用 Structure 2.3.3 软件，对 150 份沙枣材

料进行群体结构分析，参数可参照 Nawaz 等[8]

的方法设置。参照 Evanno 等[24]提出的△K 值分

析法来确定合适的 K 值，并进行 K 值折线图和

群体遗传结构图绘制。 

1.3  核心引物的筛选与指纹图谱的构建 
以引物的多态信息含量为依据选取 11对引

物作为核心引物。根据 150 个沙枣样品中各引物

扩增片段对应的编号，构建 150 份沙枣种质的

DNA 指纹图谱。 

2  结果与分析 
2.1  DNA 浓度与纯度质量检测 

150 份沙枣样品DNA 的OD260/OD280比值的变

化范围为 1.6−1.8，浓度在 103.19−359.43 ng/μL 之

间，均能够满足后续 PCR 实验的要求(表 2)。 

2.2  沙枣遗传多样性水平分析 
通过荧光 PCR 扩增和毛细管电泳检测，获

得 150 个沙枣样品的各位点上等位基因片段大

小(附图 1，所有附表和附图已提交国家微生物

科学数据中心，编号：NMDCX0000283)。根据

得到的 150 份沙枣 SSR 的扩增结果，利用

Popgene 软件计算出 11 对引物的多态性信息 
(表 3)。150 个样品中共检测到 84 个等位位点，

每个位点观测等位基因(Na)平均为 7.636 4，其

中引物 CGY8 最多为 13，引物 HS227 最少为 2；
有效等位基因(Ne)在 1.148 8−4.510 4 之间，平

均为 2.832 6，其中引物 RO367 最多为 4.510 4，
而引物 HS111 最少为 1.148 8；Shannon 信息指

数(I)的范围在 0.306 3−1.745 4 之间，平均为

1.178 1；Nei’s 基因多样性指数(H)的变化范围

为 0.129 6−0.778 3，平均为 0.582 1；观测杂合

度(Ho)在 0.034 2−0.859 1 之间，平均为 0.489 9，
而期望杂合度(He)在 0.130 0−0.780 9 之间，均

值为 0.584 0；多态信息含量 (PIC)的值在 
0.124 6−0.749 0 之间，平均为 0.535 4，均值大

于 0.5。因此，11 对引物具有较高的 PIC 值，

表明能够满足于供试的 150 份沙枣材料的遗传

变异研究。 

2.3  沙枣种质资源的遗传相似性系数  
通过 SSR 标记分析发现，150 份沙枣供试

材料间的遗传相似性系数(GS)的均值为 0.831 5 
(图 1)。其中 BF11 和 BF14，Z26 和 Z27，Z10
和 Z11 的遗传相似系数最大(0.976 7)，说明这 

 
表 2  部分 DNA 样品浓度与纯度检测结果 
Table 2  The detection results of concentration and purity of selected DNA samples 
Number OD260/OD280 Concentration (ng/μL) Number OD260/OD280 Concentration (ng/μL) 
BF1 1.68 328.56 DX4 1.74 206.17 
BF2 1.76 271.33 DX5 1.60 297.72 
BF3 1.71 248.15 DX6 1.61 175.06 
BF4 1.63 164.17 DX7 1.79 258.02 
BF5 1.79 359.43 Z1 1.72 161.52 
BF6 1.65 105.80 Z2 1.62 243.77 
BF7 1.68 148.21 Z3 1.65 215.90 
DX1 1.66 223.05 Z4 1.63 197.31 
DX2 1.66 116.23 Z5 1.75 103.19 
DX3 1.64 170.11 Z6 1.74 307.21 
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表 3  SSR 位点多态性信息表 
Table 3  Polymorphism information of SSR loci 
Primer Na Ne I H Ho He PIC 
GHS304 4 3.069 4 1.250 9 0.674 2 0.700 0 0.676 5 0.625 8 
CGY9 12 4.156 3 1.628 9 0.759 4 0.260 0 0.761 9 0.720 7 
HR06 11 3.700 4 1.582 3 0.729 8 0.713 3 0.732 2 0.688 3 
HS111 5 1.148 8 0.306 3 0.129 6 0.034 2 0.130 0 0.124 6 
CGY13 9 2.835 4 1.297 3 0.647 3 0.859 1 0.649 5 0.599 5 
RO367 11 4.510 4 1.745 4 0.778 3 0.793 3 0.780 9 0.749 0 
RO97 5 2.573 0 1.062 5 0.611 4 0.466 7 0.613 4 0.531 0 
HS227 2 1.359 1 0.434 1 0.264 2 0.233 3 0.265 1 0.229 4 
RO20 9 3.135 6 1.424 5 0.681 1 0.641 9 0.683 4 0.637 6 
CGY8 13 2.652 7 1.500 4 0.623 0 0.140 0 0.625 1 0.599 8 
RO851  3 2.017 7 0.726 3 0.504 4 0.546 7 0.506 1 0.383 8 

±x s  7.636 4 2.832 6±1.060 1 1.178 1±0.490 3 0.582 1±0.207 0 0.489 9±0.282 5 0.584 0±0.207 7 0.535 4±0.203 9 
 
些种质亲缘关系最近。而 DX31 与 DX7 遗传相

似系数最小(0.674 0)，表明 DX31 和 DX7 的亲

缘关系相对较远。此外，BF17 和 BE27，BF21
和 DX32，BF3 和 DX36，DX10 和 DX29，DX46
和 DX50，Z30 和 Z35 之间的遗传相似性系数大

于 0.95，说明这些种质之间遗传背景相差较小，

亲缘关系较近。150 份材料的遗传相似系数值

大多分布在 0.8−0.9 之间(图 2)，占 72.04%，相

似系数介于 0.6−0.7 的占比最少，为 0.29%，这

表明 150 份沙枣材料整体上遗传相似度较高。 

2.4  沙枣种质资源的聚类分析 
基于 Nei’s 遗传距离，利用 UPGMA 方法对

150 份沙枣材料进行聚类分析，结果表明，150 份

材料被划分为 3 大类群(图 3)。为了后续更好地

比较不同组群间的差异，其中Ⅱ类可以进一步划

分出 3 个亚类，共 5 小类。从聚类图可以发现，

来源地相同的沙枣资源在各个类群中穿插分

布，地理分化并不明显，但也存在部分同一来

源的沙枣资源成簇出现的现象，如 Z4、Z2 均

来自甘州区许家庄境内，Z10、Z11 均来自张掖

润泉湖公园，Z26、Z27 均来自九龙江林场北侧。

此外，也有部分不同来源的沙枣资源遗传距离

特别近，如 Z19 和 DX21，DX7 和 Z28，BF7

和 Z38 等。 
在第Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ类群中，分别包括 20 份、93 份

和 37 份材料。第Ⅰ类群中张掖地区沙枣的主要特

征为树冠散乱、株高较高、叶扁圆且叶色较深、

偏银灰、果实呈长椭球形且果实黄白带白斑。

北京地区沙枣的主要特征为叶片圆而宽、叶色

偏深灰绿。第Ⅱ类群中分为 3 个亚类，分别包含

11、50、32 份材料。第Ⅱ1 类群中无张掖地区沙

枣聚集，北京地区沙枣的主要特征为树冠峭立、

长势优良、整体种质较少，说明遗传多样性比

较简单。第Ⅱ2 类群中张掖地区沙枣的主要特征

为树型较为美观、叶色较银灰、果量偏少。北

京地区沙枣的主要特征为树冠张开。第Ⅱ3 类群

中张掖地区沙枣的主要特征为树冠峭立、果实

呈长椭球形、叶片呈长椭圆形。北京地区沙枣

的主要特征为株型美观且生长速度快、叶片狭

长。第Ⅲ类群张掖地区沙枣的主要特征为树形

散乱，果实颜色鲜艳，趋于橙红或橙黄，果实

形状趋于扁平。北京地区沙枣的主要特征为树

冠张开、叶色鲜亮(表 4、表 5)。结果发现，北

京引种甘肃地区的沙枣与甘肃张掖的沙枣遗传

距离相对较近，遗传相似系数相对较高，性状

表现相似，亲缘关系相对较近。 
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图 1  150 份供试材料的遗传相似系数热图 
Figure 1  Heat map of genetic similarity coefficient of 150 tested materials. 
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图 2  150 份供试材料的遗传相似系数 
Figure 2  The genetic similarity coefficient of 150 
tested materials. 

2.5  沙枣种质资源的种群结构 
利用 STRUCTURE 软件对供试材料群体进

行遗传结构分析[8,24] (图 4)，结果显示，当 K=2
时，△K 出现明显的峰值，因此，供试材料分

为 2 个亚群更为合理。同时，150 份沙枣种质

资源的群体遗传结构见图 5，表明大部分材料

的遗传背景相对单一，仅存在极少量个体进行

基因交流。 

2.6  核心引物的选择和片段对应编码的确定 
根据表 3 中的 PIC 值进行从大到小的排序，

经过组合后，发现选取 PIC 值最大的前 8 对引 
 

 
 
图 3  150 份供试材料的聚类分析图 
Figure 3  Cluster dendrogram of 150 tested materials. 
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表 4  基于聚类分析结果的北京 106 份沙枣不同分组样株表型性状的均值 
Table 4  Mean values of phenotypic traits of different groups of sample plants of Beijing 106 Elaeagnus 
angustifolia based on the results of cluster analysis 
Group Grading average of each trait* Leaf length 

(cm) 
Leaf 
width 
(cm) 

Leaf shape 
index 

Plant height 
annual 
growth (cm) 

Branching 
angle (°) 

Diameter 
annual 
growth (cm) 

Leaf surface 
color 

Leaf back 
color 

Crown 
roundness 

Group Ⅰ 1.937 5 3.437 5 1.875 0 3.897 5 2.218 1 1.775 0 164.125 0 58.937 5 3.843 7 
Group Ⅱ1 2.111 1 3.333 3 2.222 2  3.981 1 2.190 0 1.822 2 190.222 2 48.888 9 4.277 8 
Group Ⅱ2 2.325 6 3.488 4 1.720 9 3.972 3 2.274 7 1.772 1 165.907 0 62.186 0 3.081 4 
Group Ⅱ3 2.058 8 3.764 7 1.875 0 3.972 9 2.112 3 1.894 1 193.764 7 59.764 7 4.405 9 
Group Ⅲ 2.434 8 3.565 2 1.869 6 4.000 0 2.245 7 1.808 6 170.565 2 61.695 7 3.239 1 
*: Leaf surface colour is divided into grey olive green (NN137A), grey olive green (NN137B), grey olive green (NN137C), 
grey olive green (NN137D) and grey-yellowish green (191A), corresponding to grades 1, 2, 3, 4, and 5, respectively; leaf 
abaxial colour is divided into grey olive green (147B), grey-yellowish green (190A), grey-yellowish green (191A), grey 
yellow-green (191B) and grey-yellow-green (191D), corresponding to grades 1, 2, 3, 4 and 5, respectively; and crown 
roundness is classified as crown messy, crown more rounded and crown rounded, corresponding to grades 1, 2 and 3, 
respectively. 
 
表 5  基于聚类分析结果的甘肃 44 份沙枣不同分组样株表型性状的均值 
Table 5  Mean values of phenotypic traits of different groups of sample plants of Gansu 44 Elaeagnus 
angustifolia based on the results of cluster analysis 
Group Grading average of each trait* Leaf  

length 
(cm) 

Leaf 
width 
(cm) 

Leaf 
shape 
index 

Plant 
height  
(cm) 

Crown 
diameter 
(cm) 

Branching 
angle (°) 

Fruit 
vertical  
diameter 
(cm) 

Fruit 
horizontal 
diameter 
(cm) 

Fruit 
shape 
index 

Leaf 
color 

Crown 
roundness 

Fruit 
color 

Fruit 
yield 

Group  
Ⅰ 

1.000 0 0.250 0 2.000 0 3.000 0 5.987 5 2.300 0 2.647 5 782.500 0 561.875 0 50.000 0 1.875 0 1.350 0 1.392 5 

Group 
Ⅱ2 

1.333 3 1.000 0 1.833 3 1.666 7 5.461 7 2.080 0 2.666 7 670.000 0 387.500 0 53.000 0 1.775 0 1.375 0 1.315 0 

Group 
Ⅱ3 

1.176 5 0.705 9 2.176 5 2.117 6 5.620 0 2.056 5 2.832 4 728.235 3 460.000 0 46.882 4 1.803 1 1.346 9 1.344 4 

Group 
Ⅲ 

1.214 3 0.785 7 2.285 7 1.857 1 5.649 3 2.132 9 2.695 0 636.071 4 456.250 0 51.071 4 1.720 8 1.366 7 1.263 3 

*: Fruit colour is divided into yellowish-white, orange-yellow, orange-red and red, corresponding to grades 1, 2, 3 and 4, 
respectively; leaf surface colour is divided into grey-olive-green (NN137A), grey-olive-green (NN137B), grey-olive-green 
(NN137C), grey-olive-green (NN137D) and grey-yellow-green (191A), corresponding to grades 1, 2, 3, 4 and 5, respectively; 
leaf dorsum colour is divided into grey-olive green (147B), grey-yellow green (190A), grey-yellow green (191A), grey-yellow 
green (191B) and grey-yellow green (191D), corresponding to grades 1, 2, 3, 4 and 5, respectively; and crown roundness is 
classified as crown messy, crown more rounded and crown rounded, corresponding to grades 1, 2 and 3, respectively. 
 
物即可将 150 个沙枣样品完全区分，选定的 8 对

引物 PIC 值均大于 0.5。将最终选定的 8 对引物

按 PIC 值由大到小排序为：RO367、CGY9、
HR06、RO20、GHS304、CGY8、CGY13、RO97。 

各引物扩增所得的各片段对应的编号见表 6。 

2.7  沙枣观赏种质资源指纹图谱的构建 
根据表 6 各引物扩增片段的编号，构建了

150 个沙枣优良观赏材料的字母指纹图谱(表 7)。
150个沙枣材料的 SSR指纹图谱均具有唯一性，

本研究结果可以为北京园林绿化的沙枣观赏新 
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图 4  K 值曲线图 
Figure 4  K value curve. 

 

 
 
图 5  基于 SSR 标记的 150 份种质资源的群体遗

传结构(K=2) 
Figure 5  Population genetic structure of 150 germplasm 
resources based on SSR markers (K=2). 
 
品种的选育、鉴定、保护提供理论基础和分子

依据。 

3  讨论 
3.1  遗传多样性分析 

SSR 分子标记作为 DNA 指纹数据库构建

的首选，是能够从分子水平上鉴定品种和遗传

多样性的有效工具[25]。Nei’s 基因多样性指数

(H)、观测杂合度(Ho)、期望杂合度(He)、Shannon
多样性指数(I)以及多态信息含量(PIC)是评估

群体遗传多样性水平的重要指标[4,26]。本研究中

供试群体 Nei’s 基因多样性指数(H)为 0.582 1，
平均期望杂合度(He)为 0.584 0，平均观测杂合

度(Ho)为 0.489 9，Shannon 多样性指数(I)为
1.178 1，多态信息含量(PIC)为 0.535 4，表明沙 

表 6  各引物各扩增片段对应编号 
Table 6  The code of fragments of primers 
Primer 
name 

Code Size 
(bp) 

Primer 
name 

Code Size 
(bp) 

RO367 A 360  D 259 

 B 362  E 271 

 C 364  F 274 

 D 366  G 277 

 E 370  H 280 

 F 372  I 283 

 G 374 GHS304 A 153 

 H 376  B 161 

 I 380  C 165 

 J 382  D 171 

 K 386 CGY8 A 156 

CGY9 A 286  B 162 

 B 288  C 168 

 C 290  D 170 

 D 294  E 182 

 E 296  F 186 

 F 298  G 188 

 G 300  H 192 

 H 304  I 194 

 I 306  J 196 

 J 308  K 200 

 K 310  L 210 

 L 316  M 212 

HR06 A 93 CGY13 A 181 

 B 95  B 233 

 C 97  C 235 

 D 99  D 259 

 E 101  E 295 

 F 109  F 297 

 G 111  G 349 

 H 113  H 365 

 I 117  I 369 

 J 119 RO97 A 180 

 K 121  B 183 

RO20 A 250  C 189 

 B 251  D 192 

 C 253  E 198 
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表 7  150 份沙枣材料的指纹图谱 
Table 7  Fingerprints of 150 Elaeagnus angustifolia 
No. SSR fingerprinting No. SSR fingerprinting 

BF1 JJBBDEDHAAHLFICC DX26 AHBBFFDIAALLDFAA 
BF2 AJCCDHDDACKLDIAA DX27 AJBCHHHIAAAADFAC 
BF3 CJBCDHEHCDAADDAE DX28 HJEEEHHHACHLDFAC 
BF4 FHCCEEEEACAADFAC DX29 AECCEFEEACAADFAC 
BF5 AHBBBHDHACILDEAA DX30 HJDDEHDEADAAFFCC 
BF6 HJDDEHHIAAAADIAC DX31 HKAEAEDEAAAABDAE 
BF7 ABDDEEIIBCAADFAA DX32 CJCCDHEHCDHLADAE 
BF8 FHCCEHHHABGGDDAC DX33 HHDDEHDHAAAABDAA 
BF9 HHDDEHDEAAAADICC DX34 AACCCHHICCEHDICE 
BF10 BFBBEKAHACAADICC DX35 EJDDEHEHABHHDDCC 
BF11 AFCCFHEEAAAACDAA DX36 CJADDHEHCDAADFAE 
BF12 AABBHHEIBCAADDAA DX37 AACCCHAHABDDDFCC 
BF13 EJBBGHAHAAAADFCC DX38 ACBBCEHIAAAADFCC 
BF14 AFCCFHEEAAAADIAA DX39 CJBBHHEHCDAADIAE 
BF15 HJALFHEEAAAADFCC DX40 AHBCHHEEACHHBDAA 
BF16 CECCFHHIACCCDDCC DX41 AFEKCEHHACAADFAC 
BF17 AABBHHCHACAADIAC DX42 HJDFEHEHADAADIAC 
BF18 FHDDHIHIACIMDFAC DX43 AACCHHAHAAAADICC 
BF19 IJDDEFEIADGGDFCC DX44 AHBBHHEIABAACFCC 
BF20 AHCCAHHHAAAADDAA DX45 FJBBEHEHAAAADFAC 
BF21 CJCCHHEHCDHHBFAE DX46 HJBBHHHHACAADIAC 
BF22 AJCCFHEHAAAADECC DX47 HHBBDEEIABHHDGAA 
BF23 AADDEHDDABBIBDAA DX48 AHDDEHEIACGGDIAC 
BF24 CHDDDHEEAACCDIAA DX49 JJDDHJ0AAAADIAD 
BF25 ACBBFIHHCDAADFAB DX50 HJBBHI0AAAADIAC 
BF26 CFBBEHHHACHHDFAA DX51 AEDDEEDHABAADICE 
BF27 AJBBHHIIACAADFAC DX52 AJBCEHHIABHHDFAA 
BF28 EHDDEFHHAAAADIAA DX53 ABDDHHEEACAADFAA 
BF29 HJDDEHEHADBGDIAE DX54 HJBBFHDEBCHH0AC 
BF30 EJBBBEEHDDAADICC DX55 HHKKEEHIADAADDAA 
BF31 AJFFEEHIBDAADFAA DX56 BHBBHHDHAAHLDFAC 
BF32 AADDEEEHABHLDFAA Z1 AABBDDEHDDLLDDCC 
BF33 HHBBEHEIACFFDIAC Z2 AJBBDEDEADHHDFAC 
BF34 AHBBFHHIACAADFCC Z3 AJBBEEEHABLLDDCC 
BF35 EHBBHHDEAAAADICC Z4 AJBBDHEEAAHHDFAC 
BF36 BHBBEHBHAAAADFAC Z5 AJDDDEEEAAAADDCC 
BF37 BHBCHJBHABILDIAB Z6 AFBBEHEHADAADDAA 
BF38 AADDEHEHAALLDFCC Z7 AFBCDFEHADAADFAE 
BF39 AADFEHHHCDEEDIAC Z8 AABBDEHHADBBDIAA 

   (待续) 
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   (续表 7) 
No. SSR fingerprinting No. SSR fingerprinting 
BF40 AHCCEHAHADAADDCC Z9 AJDEDFEEDDAADDAA 
BF41 ACDKEHHHCDEEDICC Z10 FHDDEEHHAAMMDFCC 
BF42 AHDKFHHHBDAADDAE Z11 FHDDEEHHAALLDFCC 
BF43 AAEKEEEHCDAADDCC Z12 HJDDEEEHAAHHDHAA 
BF44 AACCFHBHACBBFICE Z13 AFEKEEHHADKKDIAA 
BF45 AEDDEHBHAAHHDFAE Z14 AFDIDEEHABHLDICC 
BF46 AHEKFHBHADAADFAA Z15 AHBBEFDHBCGGDIAC 
BF47 AHBBEHHIADAADFCC Z16 AFDKEEEEAAAADECE 
BF48 ACDKFHHHCDAACDAE Z17 FJEEDHHHAAAADFCC 
BF49 AACCEHEHAAHHDFCE Z18 AEBBDFGHDDAADICC 
BF50 ACCCEHBBADAADECC Z19 AADKEHHHADAADIAC 
DX1 AECCEHEHAAEEDDCC Z20 CHDJHHDHBDKMDICC 
DX2 AAEKFHAHBDILDICE Z21 AHDKEIAECDAADFAC 
DX3 AHBBEHHHADAADIAE Z22 AJDDDHDHACAADFEE 
DX4 AECCEEAHADAADIAE Z23 AFBCEHEEABAGDECC 
DX5 ACCCEEAHBDAADECE Z24 AABBEEEEBDAADICC 
DX6 EJCCBBDFBCEMDFAA Z25 AJDDCEHHBDAADIAC 
DX7 AFBCDIAHBDHLDIBE Z26 FJBBHHEHBDAADFAC 
DX8 AECCFHEIAAHHDDAE Z27 FJBBHHEHBDAADIAC 
DX9 AHCCFHAEACAAFIAA Z28 AFDEDJEHCCHLDEAE 
DX10 AHCCEFEHADAADFCC Z29 FJDKEHHHBCAADEAA 
DX11 CHDDFHHHACHHDFAC Z30 JJBBDEEIABAADIAA 
DX12 CDDDFHHHACAABFAC Z31 AJDDDEEHADAAFICC 
DX13 EHCCFHCHBDAADDAE Z32 JJFKCHHHBDJJDDAC 
DX14 AHDKEHHHADAAFIAC Z33 AJDDDEHHBDLLDFCC 
DX15 AHFFEFHHCDEEDICE Z34 BJBBDHEHACHHFIAA 
DX16 AKEKEFAHADAAFICE Z35 JJBBDEEIABAAEIAA 
DX17 ACDEEFHHAAAADIAA Z36 AJDEHHEHADLLDFAE 
DX18 HHBBEHHHCDAADFEE Z37 AJBBHHEHCDLLDFCC 
DX19 EHCCFHHHADAABDAC Z38 AABCCEHIABAADIAA 
DX20 AACCHHAHBCAABIEE Z39 GJDEEJDEABCEDFCC 
DX21 AECCHHHHADAADIAC Z40 HHDDBDHHAALLFIAC 
DX22 AHKKEHHIABHHDDAC Z41 GJDHBBDHCDAABDBD 
DX23 AJCCFHHHCDAADIAA Z42 AHBBEHDHAAACDFAC 
DX24 ACGKEIHHBDAADICC Z43 AJDKEEEHAAAADFAC 
DX25 EHBBHHEIADAADFAA Z44 AFDDFFEHBDAADFAE 
 
枣群体内有比较丰富的遗传多样性。本研究获

得的 PIC 平均值为 0.535 4 (PIC>0.5)，低于秦永

燕等[22]基于 7 个种群翅果油树的 PIC 平均值

0.619 9 和赵雨欣等[12]基于 42 个沙棘的 PIC 平

均值 0.623 0，相比之前报道[13]的用于沙棘种质

遗传多样性分析的 RAPD、ISSR 标记的 PIC 值

(0.903 1, 0.819 2)明显要低，表明相较于沙枣近

似种沙棘和翅果油树以及其他标记技术而言，
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这些 SSR 标记所在的基因序列在沙枣中具有相

对高的保守性，多态性程度相对较低。PIC 值

的高低反映了 DNA 变异程度的高低，其值越

高，越有利于多态性评估[7]。其中，11 对引物

中 8 对具有高度多态性，2 对引物具有中度多

态性，1 对引物具有低多态性，总体表现出了

较高的多态性。本研究中的 Shannon 多样性指

数(I)高于 Ma 等[10]基于 16 个沙枣的 1.066 0。相
关研究表明，等位基因数越多对应位点的多态

性程度越高，且当多态性位点数量大于 70 个

时，该标记的多态信息比较可靠[27]。本研究中

多态性位点有 84 个，等位基因数为 7.636 4，
高于 SSR 引物来源文献[14,16,22]中沙枣的本地

和入侵分布区的等位基因数(分别为 4.545 0、
4.455 0)，沙棘的等位基因数为 3，翅果油树的

等位基因数为 1.610 9，也高于 Ma 等[10]基于 16 个

沙枣的等位基因数 5.259 0，原因可能是供试材

料样本数量较前人有所扩增，涵盖了沙枣主产

区，具有一定的代表性，说明了引物有较好的鉴

别能力。群体遗传变异程度由有效等位基因数体

现[4]。而有效等位基因数(Ne)平均为 2.832 6，与

等位基因数(7.64)之间差异较大，表明所检测到

位点的等位基因在沙枣种质资源中分配不均

匀。此外，平均期望杂合度可以反映群体的遗

传一致性程度[28]。本研究中沙枣平均期望杂合

度为 0.584 0，大于其他植物翅果油树[20]两个分离

种群(AQ 和 NLXKM)的 He 值 0.521 6 和 0.511 3，
说明其遗传一致性相对较高，遗传相似性系数为

0.674 0−0.976 7，平均为 0.831 5，说明从群体来

看，沙枣群体的亲缘关系相对较近，遗传差异小，

分化程度比较有限。 

3.2  群体结构分析与聚类分析 
利用 Ntsys 软件计算 150 份沙枣材料的遗

传相似性系数。从沙枣群体来源来看，150 份

沙枣材料的遗传相似系数均大于 0.6，遗传相似

性度较高，分布在 0.800−0.900，占比 72.04%，

表明沙枣群体间存在较大的基因交流，或者说

遗传上同质化程度较高。原因可能是材料收集

于相对集中的地方，而甘肃省是沙枣的主产区，

导致遗传背景较为单一，亲缘关系较近，这与

李文秀等[27]、孔琳琳[29]等的研究结论相似。因

此在今后的选育工作中需注意扩大沙枣种质的

遗传背景[30]。 
本研究基于 Nei’s 遗传距离利用 UPGMA 方

法进行聚类分析，将 150 份沙枣种质分为 3 大类，

其中第Ⅱ类可分为 3 个亚类。不同来源地的沙枣

种质资源并未明显地区分开，如来自甘肃省张

掖的 44 份种质资源除了第Ⅱ1 类外在其他类群

均有分布，发现聚类结果和地理来源并不一致，

这与陈志祥等[31]、李文秀[27]等的研究结论一致。

推测种质资源的地理来源对遗传差异有一定影

响，但两者并不存在必然联系[32]。可能是由于

甘肃省是沙枣主产区，群体与外界种质资源交

流频繁，也可能是由于供试资源中许多为栽培

种而非野生种有关，也可能是供试样品来源地

地理位置接近、种质间遗传背景相似有关[33]。

此外，参照曾郅涵等[34]对甘肃省、北京市沙枣

表型聚类分析，发现形态学标记与 SSR 标记结

果大部分不一致，说明表型性状聚类结果与其

在分子水平上聚类的吻合度存有差异。主要原

因是 2 种聚类分析依赖的基础数据不同，150 份

沙枣种质材料遗传多样性丰富，易受环境条件

和基因显隐性的影响，遗传表达不稳定，表型

性状在测定时有一定的误差[35]；也有可能是因

为 SSR 位点的数目太少。因此在今后的研究中

可以开发更多的核心引物，并且使用形态学标

记结合 SSR 分子标记技术的方法更精准地进行

种质鉴定。此外，本研究还发现同一类群中北

京引种甘肃地区的沙枣与甘肃张掖的性状相

似，如甘肃张掖的 Z15 和北京大兴引种甘肃的
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DX48、甘肃张掖的 Z38 和北京白浮引种的 Z38
等，推测这一类群中种质可能来源于相同(相似)
的祖先。 

前期的研究中将 Q≥0.600 视为血缘相对比

较单一，Q<0.600 视为具有混合来源[36]。本研

究发现供试的 150 份沙枣材料遗传背景简单，

基因分化程度有限，遗传变异可能多发生于群

体内[37]，该结论与胡颓子属沙棘的群体分析结

果相同[38]。可能是由于这批种质多为栽培种、

参与了人工驯化和改良利用有关[39]，也可能是

由于胡颓子属沙枣和沙棘多为雌雄异株，雌雄

异株物种的自然居群应具有较高的遗传多样性

且居群间的分化较小[40]，所以遗传多样性非常

丰富是从个体角度来说的，这个结论与本研究得

到的群体之间遗传差异不大的结果相吻合[41]。

同时沙枣较强的萌蘖能力有利于保持由变异、

固定杂合以及有性繁殖而产生的杂合子，从而

维持较高的遗传多样性。并且沙枣是多年生木

本植物，长期的生活史可以积累更多变异，这

一结论在伞花木[42]中得以证明。因此，在今后

的工作中应针对不同育种目的，使品种群体内

部保持相应水平的遗传多样性以挖掘不同目标

性状沙枣种质资源，对于选育优质、广适性强

的沙枣具有重要指导意义。 

3.3  指纹图谱的构建 
SSR 标记的检测技术主要为聚丙烯酰胺凝

胶电泳检测及毛细管电泳的荧光检测[29]。近年

来荧光测序技术与 SSR 检测技术结合构建品种

指纹图谱在樱花[43]、甜瓜[30]、山楂[44]等物种中

已经有了一定的应用。相较于传统的凝胶电泳

方法，基于荧光标记的毛细管电泳检测方法简

单高效，可以准确读出扩增片段大小，更适合

大批量种质资源材料的检测。通过对比毛细管

电泳数值与现有数据，即可直接完成对未知品

种的鉴定[45]，因而该方法构建的指纹图谱相较

于传统检测法准确性更高。目前利用荧光标记

的毛细管电泳技术构建沙枣种质资源 SSR 指纹

图谱还未见报道。本研究中采用毛细管电泳检

测技术结合核心引物的筛选共同构建了 150 份沙

枣种质的指纹图谱。 
相关研究表明，若 H>0.5、PIC>0.5、Na≥5，

即表明该位点遗传变异程度高，选择余地大，

可利用这样的位点进行标记辅助选择[46]。为了达

到用最少的引物鉴定出最多种质的目的，构建指

纹图谱的 8 对引物的 H 值均值是 0.688 1>0.5，
Na 均值是 9.25≥5，PIC 值均值是 0.644 0>0.5，
符合高度多态性位点的要求，说明所筛选的 8 对

引物理论上可区分 150 份沙枣材料，基本能满足

未来对沙枣种质鉴定的需求。在今后的沙枣种质

资源研究中需要构建更多稳定的 DNA 指纹图

谱，为沙枣种质的鉴定分类提供依据。 

4  结论 
本研究运用表型分析结合分子遗传聚类与

相关性分析的方法，揭示了甘肃省沙枣材料具

有显著的遗传差异和丰富的遗传多样性，在园

林应用、良种选育等方面具有重要意义；利用

8 对引物构建了 150 份沙枣植株的 DNA 指纹图

谱库，为今后沙枣种质鉴定与筛选体系的研究

提供了技术支撑。 
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