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摘  要 为了揭示新疆主栽海岛棉品种(系)的遗传差异，更好地指导新疆海岛棉育种，利用 187 对覆盖棉花全基因组的 SSR
引物对 20 个新疆海岛棉主栽品种(系)进行了遗传多样性分析。共有 55 对引物表现多态性，占总引物数的 29.4%，共得到多

态性位点 97 个，平均每对引物产生 1.8 个多态性位点。等位基因变异的多态性信息含量(PIC)在 0.095~0.829 之间，平均为

0.560。成对品种间遗传相似系数在 0.18~0.93 之间，平均成对相似系数为 0.44。聚类结果显示阈值为 0.38 时，20 个品种(系)
可分为两大类；在阈值为 0.43 和 0.48 时，两大类材料可分别分为两个亚类。本研究结果表明新疆主栽海岛棉品种(系)的遗

传基础较宽，生产风险较小。 
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Abstract  In order to better guide Sea-island cotton breeding in Xinjiang, a total of 187 pairs of SSR primers which spanned the 
whole genome of cotton were selected to evaluate the genetic diversity of 20 widely cultivated Sea-island cotton cultivars (lines) in 
Xinjiang. Fifty-five pairs (29.4%) of SSR primers showed polymorphism, and 97 polymorphic loci were obtained with an average of 
1.8 polymorphic loci per SSR marker. The polymorphism information content (PIC) for a marker locus was 0.095~0.829 with an 
average of 0.560. Pairwise genetic similarity coefficients of the 20 cultivars (1ines) ranged from 0.18 to 0.93, with a mean of 0.44. 
UPGMA cluster analysis showed that the 20 cultivars (1ines) were clustered into two main groups; and when the threshold value was 
set to 0.43 and 0.48, respectively, the two groups were divided into 2 sub-groups, respectively. The results of this study indicated that 
the genetic diversity of the 20 cultivars (1ines) was broad and the risk in production was low. 
Keywords  Xinjiang; Sea-island cotton; Genetic diversity; SSR 

研究背景 
棉花是重要的经济作物，也是纺织业重要的

原料来源。在棉花纤维产量中，虽然长绒棉(海岛

棉)产量占棉花总产量不到10%，但是由于长绒棉

具有的纤维长度长、丝光好和强力高等优点，是

高档面料的重要来源，在纺织业中占有不可替代

的作用。随着近年来人民生活水平的提高，高档

面料的需求日趋旺盛，同时随着纺织业的快速发
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展以及国际纺织市场的激烈竞争，对棉纤维特别

是长绒棉的品质和产量都提出了新要求。目前中

国长绒棉年需求量在2.0×108 kg左右，而长绒棉

年产量多数年份都在1.5×108 kg以下，缺口较大，

并且棉纤维的品质已经越来越难以满足纺织工

艺越来越高的要求，特别是在120支高档纱方面

表现更为明显 (丁胜等 , 2009, 中国种业 , (12): 
17-19)。由于长绒棉生产具有生产周期长、市场

风险大和经济效益低等方面的不利因素，严重影

响了棉农的种植积极性(曹吉强等, 2011, 中国棉

花, 38(5): 6-8)，导致近年来长绒棉的种植面积波

动较大，进一步加剧了供求矛盾，这些状况使中

国棉花产业面临日益严峻的局面。因此，积极探

讨海岛棉品种遗传背景，培育高产优质新品种具

有重要意义。 
遗传多样性是指某一物种种内的不同种群

之间或者一个种群内部的不同个体之间的遗传

变异，遗传多样性有助于了解物种群体间或者

群体内的变异水平，遗传结构等信息，是农作

物品种遗传改良的基础。遗传多样性研究有助

于了解品种的亲缘关系和群体结构等信息，对

作物品种资源的保护、利用及指导其遗传育种

具有重要意义。 
分子标记技术由于具有不受环境因素的影响，

结果稳定可靠等优点, 近年来被广泛应用于遗传

多样性分析。国内利用分子标记技术对棉花进行遗

传多样性分析，近年来也取得了较快进展。徐秋华

等利用RAPD技术分析了长江和黄河流域两棉区

的91个陆地棉品种，表明两棉区品种的遗传多样性

水平相当(徐秋华等, 2001)。姜伟等利用ISSR技术

将48份棉花种质划分为4大类，认为材料间的遗传

多样性较为丰富(姜伟等, 2008)。李金荣等利用SSR
技术对14个海岛棉材料进行聚类分析，将该实验材

料聚为4类(李金荣等, 2009)。李武等和Wang等分

别利用SRAP技术和SSR技术对我国引进海岛棉以

来培育的36个品种以及20个国外品种进行了遗传

多样性分析，结果显示聚类结果与系谱具有一定的

相符性，不同的标记技术分析结果也有一定的差异

(李武等, 2008; Wang et al., 2011)。吴大鹏等利用

SSR技术对来自四个国家的20份海岛棉材料进行

分析，将该材料分为4类(吴大鹏等, 2011)。武路云

等利用SRAP技术对168份国内外海岛棉材料进行

遗传多样性分析的结果表明，海岛棉材料差异大，

遗传多样性丰富(武路云等, 2012)。目前，在作物

遗传多样性研究中，应用较多的分子标记技术类型

有RFLP、RAPD、AFLP和SSR等。其中SSR标记具

有多态性高、共显性分离、位点专化性以及标记覆

盖整个基因组且分布均匀和DNA样本用量少等优

点(朱四元等, 2006), 被认为是研究群体遗传标记

变异的最好标记之一。 

目前国内对海岛棉的遗传多样性研究多是将

国内外种质资源进行比较分析，缺少对新疆主栽海

岛棉品种(系)的遗传多样性分析报道。本研究利用

SSR标记通过对目前新疆主栽的海岛棉品种(系)共
20个材料进行遗传多样性检测，旨在从分子水平上

对品种遗传变异的大小和遗传结构进行分析，从而

揭示该海岛棉材料的遗传差异及其相互关系，进而

为科学地评价其遗传潜力、保护和利用种质资源提

供一定的理论依据。 

1结果与分析 
1.1 SSR引物多态性分析 

在187对引物中共有55对引物有多态性，占总

引物数的29.4%，共得到多态性位点97个，平均每

对引物产生1.8个多态性位点，其中引物BNL1026
扩增出多态性条带最多(4条)，表明该引物所在位点

变异较为丰富，能较好地反映出材料的遗传多样

性。等位基因变异的多态性信息含量 (PIC)在
0.095~0.829之间，平均为0.560。本实验得到有多态

性的55对引物中，共有26对已经定位到棉花染色体

上，除了5号、9号、13号、17号、24号染色体外其

余染色体均有分布，分布情况比较均匀(表1)。在15
号和19号染色体上分布有多态性引物3个，说明该

染色体上存在较多的变异位点。 
在55对有多态性的引物中，有41对已经获取了

其重复序列(http://www.cottonmarker.org/)。从表1可
以看出重复序列的长度与PIC值并无直接关联，重

复序列的长度并未随着PIC值的增大而增长或缩

短，而是长度随机分布，在各个PIC值区段均有较

长和较短序列存在。在各种类型的基序中，二核苷

酸和三核苷酸出现次数最多，分别为13次和15次，

五核苷酸出现次数较少，只有1次，长度大于7的出

现4次(图1)，说明二核苷酸和三核苷酸与多态性的

产生有较大关联。 
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表1 多态性引物的染色体定位及其PIC值和重复序列 
Table 1 Chromosome localization, PIC value and motif of polymorphic primers 

引物名称 
Primer 

染色体定位 
Chromosome location 

多态性位点数 
No. of polymorphic loci

多态性信息含量 
PIC 

重复序列 
Repeat type 

BNL1026 7 4 0.829    

BNL1122   2 0.609  (AG)16 

BNL1154 21 1 0.255    

BNL1231 11 2 0.658  (AG)15 

BNL1421   2 0.734  (AG)29, (AG)14 

BNL1655 21 3 0.815    

BNL2960 3 1 0.455  (GA)10 

BNL3257   2 0.708  (AC)13+(AT)10 

BNL3474 10 1 0.455  (CA)16 

BNL3948 20 1 0.320  (AC)11 

CIR043 20 2 0.688  T16(TG)9  

CIR307 15 1 0.180  AC18  

CGR6932   2 0.644    

CGR6103   2 0.719    

DC40150   1 0.180    

DPL176 8 1 0.095  TTTC|CAAAA|CT 

DPL0209 11 2 0.725  ATG 

DPL0260   1 0.255    

DPL0296   1 0.320    

DPL0528   2 0.628  ATGT|GCAT 

DPL0811   2 0.738    

DPL0894   1 0.095    

DPL0917   3 0.808    

Gh72   2 0.728    

HAU0979 19 3 0.723  (AG)21 

HAU1001 15 2 0.674  (CAGCTT)6 

HAU1934   1 0.495  (CAT)8 

HAU2014   2 0.750  (TTG)6 

JESPR65   1 0.749  (GAA)25 

NAU874   2 0.734  (AT)18 

NAU0895   1 0.375  (ACAT)10 

NAU1042   1 0.375  (TCAGGC)4 

NAU1070   2 0.749  (AGG)10 

NAU1102   3 0.775  (TCT)6 

NAU1233   2 0.728  (AAT)6 

NAU1269   1 0.375  (GCTCAG)3 

NAU1362   2 0.744  (ATA)6 

NAU1369 8 1 0.480  (AGGCGG)3 

NAU2251 12;26 2 0.548  (AGA)8 

NAU2265   3 0.801  (ACAT)10 
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续表 1

Continuing table 1

引物名称 
Primer 

染色体定位 
Chromosome location 

多态性位点数 
No. of polymorphic loci

多态性信息含量 
PIC 

重复序列 
Repeat type 

NAU2437 15 2 0.734  (ATAC)8 

NAU2713 6;25 2 0.725  ATT 

NAU2862   2 0.719  CTT 

NAU2931 16 1 0.320  CAG 

NAU3095 19 2 0.710  ATA 

NAU3110 19 3 0.794  AGA 

NAU3419 2 1 0.375  ACAT 

NAU3592 4 1 0.255  AT 

NAU3868 4;22;23 1 0.180  TA 

NAU5163 1 2 0.744  GAAGAG 

NAU5499 14 2 0.548  TTATT 

NAU6634   2 0.618    

NAU6960   1 0.375    

TMB2295 18 1 0.420  (CA)21 

STV031   2 0.569  TTC 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

图 1 各种长度基序出现次数 
Figure 1 Frequency of motifs with different length 

1.2基于SSR的遗传多样性分析 
1.2.1成对相似系数 

利用软件NTSYSpc2.1将SSR分子标记在20个
品种(系)中的多态性数据计算出两两材料间的相似

系数。由表2可知，试验材料间遗传相似系数在

0.18~0.93之间，平均为0.44，其中71%的材料间相

似系数小于0.5，表明材料间遗传差异较大。其中

5917和新海27号之间遗传相似系数最小(0.18)，表明

两者亲缘关系较远。新海35号和新海29号的遗传相

似系数最大(0.93)，表明两者亲缘关系很近，遗传背

景非常相似。 

1.2.2 SSR标记聚类分析 
聚类分析采用类平均法(UPGMA)进行。由图2 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

图2 20个海岛棉棉花材料UPGMA聚类图(材料编号祥见表3) 
Figure 2 UPGMA cluster graph of the 20 Sea-island cotton 
cultivars (Lines) (Code no of the materials were showed in 
table 3) 

可知在阈值约为0.38时可将该材料分为两个大类；

第一类包括12个材料：新海15号、新海33号、塔

07-152、新海28号、DJ-1、K388、阿长-599、S0717、
新海31号、DJ-07-136、H3549和5917。这12个材料
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在阈值为0.43时又可分为两个亚类，第一亚类包括

新海15号、新海33号、塔07-152、新海28号、DJ-1、
K388、阿长-599和S0717。第二亚类包括H3549、
5917、新海31号和DJ-07-136。第二大类包括8个材

料：新海21号、新海24号、新海25号、新海27号、

新海26号、新海29号、新海35号和天长2号。第二

大类在阈值约为0.48时又可分为两个亚类，第一亚

类包括新海21号、新海24号、新海25号和新海27号。

第二亚类包括新海26号、新海29号、新海35号和天

长2号。由图2可知第一大类和第二大类之间遗传相

似系数较小，表明其遗传背景差异较大。 

2讨论 
2.1聚类结果与系谱分析 

本实验所用材料除新海 31 号和天长 2 号外，其

余均得到其系谱来源(黄滋康, 2007, 中国农业出版

社, pp.341-342; 洪梅等, 2008a, 中国棉花, 35(6): 26; 
李尔文等, 2001, 中国棉花, 28(2): 28; 宁新民等, 
2005, 中国棉花, 32(11): 26; 王献礼等, 2005, 中国

种业, (9): 54; 洪梅等, 2008b, 中国棉花, 35(8): 21; 
余力等, 2010, 中国棉花, 37(10): 30; 李尔文等, 2004, 
中国棉花, 31(1): 31; 江清等, 2001, 中国棉花, 28(4): 
30; 李尔文等, 2002, 中国棉花, 29(6): 22)。本实验材

料间聚类结果与前人研究结果基本相符但有一定差

异，这可能是由于选用的引物不同，特异性扩增位

点不同等原因造成的。从聚类结果和系谱分析结果

对比来看，两者基本相符并有一定差异，这与前人

的研究结果一致。从系谱来源上看，第一大类材料

总体上比第二类含有更多的埃及型海岛棉成份，因

此在分子水平上可以将其区分开。在第一大类中，

新海 15 号、新海 33 号和塔 07-152 聚在一起，这与

亲本来源相符，其亲本都含有新海 10 号和埃及棉 A
杂交铃，其中新海 33 和塔 07-152 的亲本之一新海 8
号与三者的共有亲本新海 10 号来源相同，因此这 3
个材料可以聚在一起。DJ-1 由新海 28 号优选得出，

因此它们聚在一起。阿长 599 和 S0717 有共同的亲

本新海 21 号，阿长-599 的另一亲本新海 18 号与

S0717 的另一亲本新海 14 号具有相似来源，因此阿

长-599 和 S0717 可以聚在一起。在第二大类中，新

海 26 号和新海 35 号具有相同的母本来源，亲缘关

系较近，因此它们聚在一起。实验结果也有与系谱

分析不一致的情况，如新海21号是塔07-152、S0717、
阿长-599 的亲本来源，但是新海 21 号并没有在聚类

结果中和它们聚在同一大类中，这可能是其后代产

生了较严重的分离，新海 21 号的遗传物质被保留的

较少。DJ-07-136 是由新海 21 号系统选育出的品系，

也没有和新海 21 号聚在同一大类中，可能在选育过

程中发生了较多自然变异或基因重组，这也可以从

另一方面揭示 DJ-07-136 可以脱离新海 21 号成为一

个新的品系的原因。新海 21 号和新海 33 号出现在

两个大类中，新海 33 号由新海 17 号辐射后选育而

来，而新海 21 号和新海 17 号有相同的亲本来源，

只是亲本组合方式不同((新海8号×吉扎75)F2×(新海

10 号×A 杂交铃)F2→新海 21；(新海 8 号×吉扎

75)F1×(新海 10 号×A 杂交铃)F1→新海 17 号)，这可

能是在选育过程中发生了严重分离并且发生较多突

变再加上人为选择引起的。聚类结果和系谱分析的

差异也可以从另一方面说明杂交选育可以有效改变

材料的遗传背景。 

2.2分子标记分析与系谱分析 
系谱分析经常用来进行遗传多样性分析，从材

料来源上分析其亲缘关系的远近。从前人和本实验

研究结果来看，系谱分析并不能与DNA聚类分析完

全吻合，往往有一定的差异。在育种过程中，育种

者经常采取各种方法来开展工作，如采取两个亲本

杂交，多亲本杂交以及回交等等，培育出的品种经

常有多个亲本来源。这些亲本对子代遗传物质的贡

献往往差别较大，典型的如回交育种，选育的子代

拥有受体亲本的绝大部分基因，而供体亲本只对选

育的品种贡献个别有利基因。因此虽然供体亲本是

两个亲本之一，但是在DNA聚类分析上并不能一定

将供体亲本和子代聚在一起。结合分子标记技术的

聚类分析能够从DNA水平上分析品种间的差异，其

聚类结果能更加真实地反映品种间的遗传差异，因

而分析结果具有更强的说服力。系谱分析偏向于说

明材料来源，DNA聚类分析则偏向于揭示材料DNA
序列上的差异，因此将二者结合起来进行分析，才

能对材料的遗传多样性有更加全面的了解。 

2.3遗传多样性与棉花育种  
刘文欣等对建国以来166个具有代表性的棉花

主栽品种进行遗传多样性研究，结果显示在我国主

栽棉花品种中，海岛棉品种遗传基础比陆地棉品种

狭窄，我国自育品种遗传基础比国外引进品种狭

窄，陆地棉杂交种的遗传基础比常规品种窄，上世

纪80年代以后育成的陆地棉品种遗传基础比70年
代的品种狭窄(刘文欣等, 2003)。赵战胜等利用SSR
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标记对北疆早熟陆地棉品种进行遗传多样性分析

结果表明，该地区陆地棉遗传多样性狭窄(赵战胜等, 
2012) 李武等和陈光等研究均表明，我国海岛棉品

种总体上来看遗传多样性丰富，但新育成的品种遗

传多样性仍然出现变窄的趋势(李武等, 2008; 陈光

等, 2005)。王献礼等和何良荣等分别利用系谱分析

的研究结果表明新疆海岛棉的遗传基础在逐渐变

窄(王献礼等, 2002, 中国种业, (12): 21-22; 何良荣

等, 2002, 中国棉花, 29(6): 8-9)。 
总结前人研究结果可知，我国现有棉花品种遗

传基础正在趋于狭窄，特别是陆地棉已经出现明显

的育种瓶颈，这种现象已经严重制约了棉花育种工

作的进展。近年来我国棉花产量并没有较大突破，

这与棉花品种遗传背景的相似性不无关联。 
在育种材料的选择上，育种者往往选择那些性

状优良的材料作为亲本，结合各种育种方法进行选

择，性状较差的材料则不断被淘汰，从而形成了一

些骨干育种亲本，导致育成的品种往往具有相似的

遗传背景。这一现象从本研究中也可以发现，如军

海1号是新海8号和新海10号的亲本之一；新海10号
是新海14号、新海15号、新海17号、新海21号、新

海24号和新海29号等材料的直接或者间接来源；新

海8号是新海18号、新海25号、新海21号、新海17
号、新海33号等材料的直接或者间接来源；新海21
号是塔07-152、S0717、DJ-07-136和阿长-599等材

料的直接或者间接来源。从来源相似的材料中所选

育的品种，由于亲本遗传基础狭窄，必然难以产生

有突破性的新品种。品种遗传背景单一也可以使某

些病菌得到选择，产生侵染面较广的病菌生理小

种，这对我国棉花生产也是一个巨大的潜在威胁。

因此，积极收集和利用新的育种材料，采取各种方

法如：引进国外品种资源；栽培棉与野生棉杂交；

海岛棉与陆地棉之间杂交；人工培育突变材料等拓

宽现有品种遗传背景极具现实意义。 
  在杂交种选育过程中，亲本的选择十分重要。

经验证明亲缘关系远的亲本较有可能创造优良的

组合，但是亲缘关系太远的亲本产生的后代则容易

发生不育现象。通过遗传多样性分析可以将来源不

同的材料归类，从而确定材料间亲缘关系的远近，

这就为亲本的选择指明了方向，可以有效避免育种

工作的盲目性。在玉米育种工作中，已将玉米各品

系分为五类，在这五类之间进行相互组配来选育杂

交种，从而提高选育效率(王懿波等, 1998)。近年来

我国棉花产量没有太大进展，而优良杂交种的选育

是一条能快速提高产量的途径。笔者认为，棉花杂

交种的选育也可以参照上述方法，将现有棉花育种

资源整理归类，在各个种类间进行杂交组配来提高

选育效率。本研究利用覆盖棉花全基因组的 187 对

SSR 引物对 20 个海岛棉材料进行了遗传多样性分

析，聚类结果显示在相似系数为 0.38 时可以将材料

分为两类，在今后的品种选育过程中可以在两类之

间进行杂交组配。 

3材料方法 
3.1供试材料 

实验所用材料为20份新疆海岛棉主栽品种和

一些品系，由新疆溢达纺织有限公司提供(表3)。 

3.2方法 
3.2.1棉花基因组DNA的提取  

所有参试材料于2011年冬在华中农业大学作

物遗传改良国家重点实验室，利用种子培育无菌

苗，取刚展开的嫩叶采用CTAB法进行DNA的提取

(宋国立等, 1998)。 

3.2.2 SSR 引物来源，PCR 扩增和聚丙烯酰胺凝胶电泳 
本实验所用 SSR 引物共有 3 个来源:(1)根据已

经公布的棉花遗传种间连锁图谱，每 10 cM 挑取

一个标记(Yu et al., 2011)；(2)白静等(2012)筛选的

杂交棉 SSR 核心引物；(3)本实验室构建海岛棉种

内图谱时筛选的多态性丰富、带型清晰的 SSR 引

物，总数为 187 对。分别在 20 个品种（系）间进

行 SSR-PCR 反应。PCR 反应总体积为 10 μL, PCR
反应体系：DNA 模版(10 ng/μL) 2.5μL；正向引物

(25 μmol/L) 0.16 μL；反向引物(25 μmol/L) 0.16 μL；
dNTP (10 mmol/L) 0.25 μL；Taq Buffer (10×) 1.00 μL；
MgCl2 (25 mol/L) 0.8 μL；Taq 酶(5 U/μL) 0.16 μL；
ddH2O 4.97 μL。 

扩增仪器型号为Bio-Rad Mycycler，反应程

序为95℃预变性5 min，94℃变性50 s，56℃退火

45 s，72℃延伸1 min，循环34次，72℃延伸5 min。
扩增产物经变性后在DY-12型电泳仪上在6%聚

丙烯酰胺变性凝胶中80 W恒功率电泳1-1.5 h，然

后银染固定。 

3.2.3数据统计及分析  
在凝胶上有多态性位点的条带上，有扩增位点

的，记为“1”，没有的记为“0”，缺失的记为“2” 
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表3 20个供试棉花品种(系) 

Table 3 20 cotton varieties(lines) used for syudy 

编号 

Code no. 

品种(系)名称 

Varieties (Lines) 

系谱 

Genealogy 

编号 

Code no. 

品种(系)名称 

Varieties (Lines) 

系谱 

Genealogy 

1 新海 15 号  
Xinhai15 

1120 和 A 杂交铃 
1120 and Azajiaoling 

11 新海 35 号 
Xinhai35 

新海 12 号和 97-145 
Xinhai12 and 97-145 

2 新海 21 号 
Xinhai21  

新海 8 号, 新海 10 号, 吉扎 75
和 A 杂交铃 
Xinhai8, Xinhai10, Giza75 and 
Azajiaoling 

12 H3549 
 

混种混选 
Compounded germplasm 

3 新海 24 号 
Xinhai24  

85-75, 新海 10 号和新海 8 号 
87-75, Xinhai10 and Xinhai8  

13 塔 07-152  
Ta07-152 

新海 21 号, 新海 15 号和吉扎 75
Xinhai21, Xinhai15 and Giza75 

4 新海 25 号  
Xinhai25 

3287 和 242 
3287 and 242 

14 DJ-1 
 

新海 28 号 
Xinhai28 

5 新海 26 号 
Xinhai26 

新海 12 号和 873117 
Xinhai12 and 873117 

15 阿长-599 
Achang-599  

新海 18 号和新海 21 号 
Xinhai18 and Xinhai21 

6 新海 27 号  
Xinhai27 

2 依 3 
2Yi3  

16 K388 K475 和 S03 
K475 and S03 

7 新海 28 号  
Xinhai28 

2 依 3 
2Yi3  

17 DJ-07-136 新海 21 号 
Xinhai21 

8 新海 29 号 
Xinhai29  

242, 072 和 107 
242, 072 and 107 

18 天长 2 号 
Tianchang2 

 

9 新海 31 号  
Xinhai31 

 19 5917 8979 和 493 
8979 and 493 

10 新海 33 号 
Xinhai33  

新海 17 号 
Xinhai17 

20 S0717  新海 14 号, 新海 21 号和埃及棉

Xinhai14, Xinhai21 and Egypt 
cotton 

 
进而形成原始数据阵。采用NTSYSpc2.1软件进行聚

类分析，获得相似系数矩阵和聚类图。多态性信息

含量(PIC)计算公式为： 

PIC=1-∑
=

n

1

2

j
ijP  

其中Pj为第i位点第j等位变异的频率(Anderson 
et al., 1993)。 
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表 2 材料间成对遗传相似系数 
Table 2 Pairwise genetic similarity coefficients of these materials 
材料 
Materials 

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 

新海 21 号 
Xinhai21 

0.56                     

新海 24 号 
Xinhai24 

0.41  0.57                    

新海 25 号 
Xinhai25 

0.47  0.46  0.48                   

新海 26 号 
Xinhai26 

0.38  0.38  0.47  0.36                  

新海 27 号 
Xinhai27 

0.56  0.52  0.48  0.63  0.48                 

新海 28 号 
Xinhai28 

0.46  0.40  0.32  0.51  0.31  0.43                

新海 29 号 
Xinhai29 

0.46  0.47  0.58  0.46  0.55  0.62  0.45              

新海 31 号 
Xinhai31 

0.52  0.43  0.38  0.35  0.35  0.35  0.48  0.38              

新海 33 号 
Xinhai33 

0.64  0.44  0.40  0.55  0.33  0.51  0.57  0.52  0.50             

新海 35 号 
Xinhai35 

0.41  0.43  0.54  0.44  0.52  0.55  0.41  0.93  0.37  0.49            

H3549 
H3549 

0.36  0.36  0.30  0.23  0.23  0.19  0.40  0.25  0.48  0.42  0.25           

塔 07-152 
Ta07-152 

0.56  0.50  0.34  0.35  0.33  0.36  0.43  0.43  0.46  0.54  0.41  0.55         

DJ-1 0.52  0.44  0.36  0.45  0.34  0.41  0.66  0.46  0.41  0.55  0.46  0.38 0.49         
阿长-599 
Achag-599 

0.38  0.38  0.28  0.34  0.26  0.30  0.52  0.40  0.32  0.46  0.42  0.40 0.52  0.65       

K388 0.42  0.36  0.34  0.45  0.33  0.42  0.64  0.46  0.38  0.53  0.46  0.30 0.38  0.83  0.58       
DJ-07-136 0.49  0.43  0.32  0.24  0.33  0.31  0.33  0.32  0.59  0.40  0.33  0.51 0.54  0.38  0.43  0.31      
天长 2 号 
Tianchang2 

0.42  0.46  0.54  0.46  0.52  0.49  0.43  0.79  0.40  0.52  0.82  0.28 0.41  0.51  0.45  0.55  0.34     

5917 0.34  0.36  0.28  0.22  0.23  0.18  0.40  0.25  0.46  0.40  0.26  0.70 0.51  0.41  0.47  0.32  0.52  0.24    
S0717 0.49  0.44  0.27  0.40  0.30  0.38  0.56  0.46  0.44  0.56  0.46  0.46 0.56  0.58  0.65  0.51  0.41  0.47  0.50  

注: 1: 新海 15号; 2: 新海 21号; 3: 新海 24号; 4: 新海 25号; 5: 新海 26号; 6: 新海 27号; 7: 新海 28号; 8: 新海 29号; 9: 新海 31号; 10: 新海 33号; 11: 新海 35号; 12: H3549; 13: 塔 07-152; 
14: DJ-1; 15: 阿长-599; 16: K388; 17: DJ-07-136; 18: 天长 2 号; 19: 5917 
Note: 1: Xinhai15; 2: Xinhai21; 3: Xinhai24; 4: Xinhai25; 5: Xinhai26; 6: Xinhai27; 7: Xinhai28; 8: Xinhai29; 9: Xinhai31; 10: Xinhai33; 11: Xinhai35; 12: H3549; 13: Ta07-152; 14: DJ-1; 15: 
Achag-599; 16: K388; 17: DJ-07-136; 18: Tianchang2; 19: 5917 
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