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摘  要 序列相关扩增多态性标记(SRAP)是一种基于 PCR 技术的新型分子标记，具有多态性高、重复性好、操作技术简单、

成本低等优点，被广泛用于遗传图谱构建、比较基因组学、基因定位和遗传多样性分析等领域。本研究以 48 个桃品种为试

材，采用 SRAP 技术对桃品种的遗传多样性进行分析，筛选出 28 对多态性丰富的引物组合，共产生 864 条扩增带，其中有

379 条多态性条带；每对引物平均产生 31 条扩增带，其中有 14 条多态性带，平均多态性比例为 44.1%，平均 PIC 指数为 0.28。
对不同类群和来源的遗传距离分析发现，黄肉桃的平均遗传距离最大而硬肉普通桃最小，中国地方品种平均遗传距离最大而

中国选育品种的遗传距离只有 0.28，说明我国选育品种的遗传基础比较狭窄，需要在育种过程中广泛地使用各种类型的桃种

质材料，丰富培育品种的遗传基础。经 NT-sys 聚类，将 48 个桃品种材料划分为 9 个层次，14 个类群，平均相似系数为 0.57，
分析结果较好地反应了参试桃资源间的遗传、地理起源及果型、果肉颜色等生物学性状的遗传多样性，表明 SRAP 标记可以

用于桃品种的鉴定、遗传多样性及遗传图谱构建的研究中。 
关键词 桃; SRAP; 多态性; 相关性; 遗传多样性 
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Abstract Sequence-related amplified polymorphism (SRAP) is a new marker technique, which has the advantages of high 
polymorphism, simplicity, reliability and low cost, and has been widely exploited in construction of genetic map, comparative 
genomics, gene tagging and genetic diversity analysis. In this study, SRAP markers were used to evaluate the genetic diversity in 48 
peach cultivars, originated from different countries. 28 SRAP primer combinations produced a total of 864 fragments with an average 
of 14 polymorphic fragments per primer combination and an average of polymorphism information content (PIC) of 0.28. The 
averaged genetic distance of different groups and origins shows that the yellow fleshed peach cultivars have the biggest averaged 
genetic distance, while the crisp cultivars have the lowest one. The averaged genetic distance in Chinese improved cultivars is only 
0.28, much lower than that in Chinese local cultivars, which shows the narrow genetic diversity in improved cultivars, indicating that 
all kinds of peach germplasm should be incorporated in Chinese peach breeding program. Cluster analysis by the unweighted pair 
group method with arithmetic averaging (UPGMA) with NT-sys2.10e placed 48 peach cultivars into 9 levels, including 14 groups, 
with an average similarity coefficient of 0.57. The result reveals that the SRAP marker could be used to study the descendiblity, 
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geographic origin, and genetic diversity in peach. 
Keywords Peach; SRAP; Polymorphism; Correlation; Genetic Diversity 

研究背景 
桃(Prunus persica L.)属蔷薇科(Rosaceae)李

属(Prunus L.)植物，为多年生乔木，是世界范围

内重要的果树种类之一。我国作为桃的原产地，

约在3000年前就有栽培(汪祖华和庄恩及, 2001)，
具有丰富的种质资源。19世纪中期以来，世界范

围内桃种质材料交流频繁。欧美及日本以我国“上
海水蜜”桃为基础育成众多的优良品种，在生产上

得到了大面积的种植(汪祖华和庄恩及, 2001)。近

年来，我国利用优质的地方品种和国外品种进行

杂交也育成了许多品种，如“华玉”、“瑞光3号”、
“瑞蟠20号”等。 

序列相关扩增多态性标记 (sequence related 
amplified polymorphism, SRAP)是由美国加州大学

Li和Quiros (2001)发现的一种基于PCR技术的新型

分子标记。其上游引物特异性地和外显子结合，下

游引物特异性地和启动子区域结合，同时对多个开

放阅读框(open reading frames, ORF)进行扩增，因个

体不同以及物种的内含子、启动子与间隔长度不等

而产生多态性扩增产物。SRAP标记是一种无需任

何序列信息可直接PCR扩增的新型分子标记技术，

与随机引物扩增多态性DNA (random amplified 
polymorphic DNA, RAPD)、简单重复序列(simple 
sequence repeat, SSR) 、扩增片段长度多态性

(amplified restriction fragment polymorphism, AFLP)
等标记比较，具有多态性高、重复性好、操作技术

简单、成本低等优点，近年来被广泛应用在苜蓿(沈
程文等, 2009)、姜黄(Leng et al., 2009)、鸡冠花(Feng 
et al., 2009)、茄子(Mutlu et al., 2008)、甜瓜(陈芸等, 
2009)和枣(李莉等, 2008)等植物上的遗传图谱构

建、比较基因组学、基因定位、遗传多样性分析和

标定基因等领域。 
DNA 分子标记是种质资源鉴定、评价的重要工

具，程中平等(2001)利用 RAPD 技术对新疆桃分类

地位的探讨；陈巍等(2007)利用 SSR 技术对中国、

日本和美国桃育成品种进行遗传多样性研究，通过

计算 Nei’s 和 Shannon 指数揭示欧美品种群遗传变

异最高，其次为中国，最后为日本。Yoon 等(2006)
利用 SSR 技术对国内、日本、韩国和美国等地区

96 个桃品种进行遗传多样性研究，并通过 PIC 指数

检测 SSR 标记利用效率。国内利用 SRAP 标记开展

桃多样性评价的研究报道仅见史红丽等(2009)，但

其试材全部为国内品种，并且多为陕西、宁夏等西

北地区品种。本实验取 48 个桃品种为试材，包括 2
个桃近缘种(新疆地区)，31 个国内地方品种(东北、

华北、西北、东南和西南等地区)，15 个国外品种(美
国、欧洲, 日本等地区)。应用 SRAP 分子标记技术，

筛选可以用于桃遗传多样性分析的引物组合，揭示

不同引物组合的扩增位点数、多态性位点数及多态

信息含量(polymorphism information content, PIC)，
展现 SRAP 标记不同引物组合的利用效率及其和性

状的相关性，以期为桃种质资源多样性的分析鉴定

以及分子标记辅助育种奠定基础。 

1结果与分析 
1.1 SRAP引物多态性分析 

SRAP扩增结果经检测发现，88个引物组合均

能扩增出多态性条带，其中多态性较高的组合有28
个，每个组合能产生16~53条清晰条带(图1; 表1)。
28个引物组合共扩增出863条清晰条带，平均每对

引物组合扩增出31个条带，引物组合Me1Em9扩增

的条带最多，为53条，而Me7Em10只扩增出16条带

(表1)。在所有的扩增条带中，有379条在48个品种

中表现出多态性，每个组合的多态性条带数为

4~25，平均每个引物组合产生13.5个多态性条带。

在多态性比例方面，每个引物组合在12.5%~86.2%
之间，平均多态性比例为44%，组合Me4Em10扩增

的29条带中有25条带具有多态性，多态性比例高达

86.2%，而组合Me7Em11尽管也扩增出32条带，但

只有4条带具有多态性，其多态性比例只有12.5%。

每个引物组合的多态信息含量也不尽一致，最小的

组 合 只 有 0.07 (Me7Em11) ， 最 大 的 为 0.50 
(Me4Em7)，大多数的组合在0.30以下，平均多态信

息含量为0.28(表1)。进一步分析发现，上游引物中

以Me4较好，由其组合的引物PIC值大多在0.30以
上，下游引物中Em4组合具有较高的PIC值(表1)。
在 28个引物组合中，PIC最高的 5个引物组合

(Me4Em7, Me4Em10, Me4Em11, Me5Em4, 
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Me7Em4)共能扩增出134条带，其中有98条带具有

多态性，多态性比例高达74%，因此这些引物组合

可以优先用于桃品种鉴定、遗传多样性及遗传作图

的研究中。

 
 
 
 
 
 

 
 
 
图1 SRAP引物组合Me1Em6电泳图(编号同表1) 
注: M: 100 bp (BM019) 
Figure 1 Profile of Me1Em6 combination in 48 peach cultivars  
Note: M: 100 bp (BM019) 
 
表1 SRAP引物组合及多态性信息 
Table 1 SRAP primer combinations and polymorphism information 
序号 
Code 

组合名称 
Name of primer combination 

多态性条带数 
Number of polymorphic bands

总条带数 
Number of bands

多态性比例(%) 
Polymorphic rate (%) 

多态信息含量 
Polymorphism 
information content

1 Me1Em1 20 36 55.6  0.27  
2 Me1Em6 15 30 50.0  0.21  
3 Me1Em7 21 52 40.4  0.29  
4 Me1Em9 22 53 41.5  0.23  
5 Me1Em11 20 48 41.7  0.25  
6 Me2Em5 7 24 29.2  0.17  
7 Me2Em8 13 27 48.1  0.24  
8 Me3Em4 11 32 34.4  0.27  
9 Me3Em11 6 22 27.3  0.15  
10 Me4Em2 8 29 27.6  0.19  
11 Me4Em4 12 29 41.4  0.29  
12 Me4Em7 24 31 77.4  0.50  
13 Me4Em9 18 35 51.4  0.32  
14 Me4Em10 25 29 86.2  0.46  
15 Me4Em11 21 30 70.0  0.45  
16 Me5Em3 14 30 46.7  0.30  
17 Me5Em4 13 21 61.9  0.50  
18 Me5Em10 7 30 23.3  0.15  
19 Me5Em11 12 29 41.4  0.26  
20 Me6Em6 15 37 40.5  0.28  
21 Me6Em7 12 29 44.8  0.30  
22 Me6Em8 7 27 25.9  0.12  
23 Me7Em4 15 23 65.2  0.46  
24 Me7Em9 10 20 52.4  0.39  
25 Me7Em10 10 16 62.5  0.38  
26 Me7Em11 4 32 12.5  0.07  
27 Me8Em9 11 32 34.4  0.26  
28 Me8Em10 6 30 20.0  0.16  

Total or Aver. 379  863  44.8  0.28  
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1.2不同类群遗传距离分析 
供试的48份种质按照来源可分为中国地方品

种25份，国外品种(日本, 美国和欧洲)15份和中国选

育品种8份(表1)；按照品种特性分为黄肉桃15份，

蟠桃8份，溶质普通桃12份，硬肉普通桃6份和油桃

5份(程中平等, 2001)。对SRAP扩增结果按照不同品

种特性类群进行分析发现，不同类群中多态性位点

数最多的是黄肉桃，高达355个；最少为硬肉普通

桃，仅210个；稀有位点数方面(只在一个品种中出

现的条带)，黄肉桃最多(27个)，其次是溶质普通桃

(26个)，蟠桃及油桃均为1个，硬肉普通桃则无稀有

位点。而在平均遗传距离方面，黄肉桃最大(0.48)
而硬肉普通桃只有0.27(表2)，表明在所供试的黄肉

桃具有较高的遗传多样性，黄肉桃的遗传来源广或

在长期的育种过程中遗传变异较大，硬肉普通桃遗

传基础可能比较狭窄，来源比较单一，亲缘关系较

近。对国内外(地方)品种比较发现，国外品种多态

性位点数最多，为347个(其中稀有位点26个)，中国

地方品种为315个(其中稀有位点4个)，而中国选育

品种最少(237个)。中国地方品种平均遗传距离最大

(0.40)而中国选育品种最小(0.28)(表2)，说明我国地

方品种由于分布广、来源不一，具有丰富的遗传多

样性，而选育品种由于频繁地使用某些优良亲本，

造成了遗传基础比较狭窄，因此需要在育种进程中

广泛地使用各种类型的桃种质材料，尤其是地方品

种，丰富我国桃品种培育的遗传基础，提高培育品

种的遗传多样性。 

表2 SRAP引物扩增的多态性位点数,稀有位点数及平均遗传距离 
Table 2 Number of alleles and rare alleles assayed by 28 SRAPs, and index of genetic distance between different groups in peach 
(Prunus persica) 

 类群 
Groups 

来源群 
Origins 

 黄肉桃 蟠桃 溶质 
普通桃 

硬肉 
普通桃 

油桃 国外品种 中国地方 
品种 

中国选 
育品种 

 Yellow peach Flat peach Solute peach Crisp peach Nectarine Foreign  
cultivar 

Chinese local
cultivar 

Chinese 
Improved
cultivar 

材料份数 
Number of cultivars 

15 8 12 6 5 15 25 8 

多态性位点数 
Number of 
polymorphic 
fragments 

355 254 281 210 232 347 315 237 

稀有位点数 
Number of rare 
alleles 

27 1 26 0 1 26 4 0 

平均遗传距离 
Aver. genetic 
distance 

0.48 0.31 0.31 0.27 0.30 0.37 0.40 0.28 

 
1.3桃品种聚类分析 

48 个 品 种 SRAP 标 记 分 析 的 数 据 经

NT-SYS2.10e软件分析，通过UPGMA聚类，得到

SRAP标记的聚类图(图2)。不同品种之间的相似系

数在0.27~0.89之间，平均相似系数为0.57。分析结

果在相似系数0.27处，可将参试材料分Ⅰ、Ⅱ两大

类群，其中Ⅰ类群只包含来自于保加利亚的保1一
份材料；Ⅱ类群又分为A，B两个类群，其中A类群

所含的材料(“张黄7号”, “临黄9号”和“肉蟠桃”)均来

自甘肃，三者间的遗传背景较近；B类群除乌桃外

分为C、D两类群，C类群包括“新疆大甜仁”和“新疆

小甜仁”均来源于新疆，为桃近源种。D类群可以进

一步分为E、F两类群：E类群除‘兴津油桃’外均为

以云南品种为主的地方品种；F类群含两个类群，

其中G类群含25品种，除4个日本品种及美国品种

“Vivian”外，均为中国地方品种；H类群分为L、K
两类群，其中具有国外血统的“华玉”、“瑞光3号”
和“瑞蟠20号”三个国内育成品种和两个国外品种
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图2 桃品种遗传多样性聚类图 
Figure 2 Dendrogram of 48 peach cultivars based on SRAP 
markers with UPGMA method 

(“Dixon”和“Frederic”)以及中国地方品种“吊枝白”
形成K类群，L类群中除了地方品种“早黄金”外均为

国外品种，本结果表明“吊枝白”和“早黄金”和国外

品种具有较近的亲缘关系，推测“吊枝白”和“早黄

金”或其相似的地方品种(祖先种)可能作为了最初

的桃育种的种质材料被国外利用。此外，聚类分析

结果在一定程度上也反映了供试材料的某些生物

学性状，如J类群中“撒花红蟠桃”、“白芒蟠桃”、“黄
金蟠桃”和“晚熟大蟠桃”均为蟠桃，L类群中除

“Robin”外均为黄肉桃，而K类群中除“Dixon”和
“Frederic”外均为白肉桃。分类结果表明SRAP分子

标记聚类分析的结果不但与资源的地域分布相一

致，也与部分生物学性状相吻合，所以SRAP分子

标记技术可以用于桃遗传多样性的分析。 

1.4与桃重要性状显著相关的标记位点 
为了研究SRAP标记和桃品种性状之间的相关

性，将桃重要性状包括风味、果肉颜色、果实形状

等8种性状按照性状的有无进行数字化处理(如果实

圆形记为1, 其它记为0)，所得性状数据矩阵利用

SPSS12.0与 SRAP标记数据进行相关性的检测

(t0.01,45=2.69, 相关系数r在0.37以上显著)。结果显

示，有26对引物组合的109个标记位点和桃不同性

状之间存在显著的相关关系(结果未列出)，其中有

12个引物组合的26个标记位点分别和多个性状(3个
以上 )有显著的相关关系 (表 3)，如引物组合

Me1Em11的不同位点分别和果实风味、果皮底色、

果肉颜色、花型及树型之间存在着显著的相关性。

每一个性状也存在着多个相关的标记，组合

Me1Em11、Me6Em6、Me3Em4和Me4Em2均与果实

风味(酸)显著相关；组合Me1Em11、Me6Em6和
Me4Em2与白色果肉性状显著相关；组合Me4Em1、
Me4Em3和Me9Em4与粘核性状之间存在相关(表
3)。说明利用这些引物组合的分子标记有可能对有

关性状进行有效地鉴定，特别是一些性状的早期选

择，可以有效地提高育种效率，缩短育种进程。 

2讨论 
多态信息含量(PIC)直接反应出一个遗传标记

所能提供的遗传信息总量。本研究把一个引物组合

所有扩增出的条带作为一个整体进行引物组合多

态信息含量(PIC)的计算，得到PIC值介于0.07~0.50
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之间，平均PIC值为0.28，属于中度水平(Botstein et 
al., 1980)。Yoon等(2006)利用SSR标记检测96个桃材

料，其PIC值范围为0.4~0.98，平均PIC值为0.8，高

于本实验结果0.28。其原因为本实验在计算PIC值时

把无多态性的条带也一并统计在内，因此PIC值会

低于其它单位点检测标记(如SSR)的结果。一般来

说多态性的条带数越少(即多态性比例越低)，PIC值
越低，但我们也发现有些多态性高的引物组合，其

PIC值并不高，如引物组合Me4Em10多态性条带最

多，比例高达86.2%，其PIC值仅为0.46，说明这些

多态性条带在整个群体中并不是均匀分布的，很多

多态性条带只在少数品种中出现(如保1)。在28个引

物组合中，PIC值最高的5个引物组合(Me4Em7, 
Me4Em10, Me4Em11, Me5Em4, Me7Em4)能扩增出

98条多态性条带，揭示了品种间丰富的遗传多样

性，因此这些引物组合可以优先用于桃品种的鉴

定、遗传多样性及遗传作图的研究中。 
 遗传多样性是物种长期进化的结果，是种群生

存和发展的基础。本研究利用SRAP技术对48个桃

品种进行遗传多样性的研究，品种的相似系数在

0.27~0.89之间，平均相似系数为0.57(图2)，与史红

丽 等 (2009) 对 47 个 桃 材 料 聚 类 相 似 系 数

(0.501~0.842)，陈巍等(2007)对56份桃材料聚类相似

系数(0.2~0.79)结果相近。此外，本试验结果高于柑

橘、柿子等其它木本果树植物的SRAP聚类结果，

说明桃具有更高的遗传多样性(Guo and Luo, 2006; 
Uzun et al., 2009)，这可能与材料中包含有大量的亲

缘关系较远的地方品种有关。通过聚类分析，发现

日本的溶质普通桃和中国的蟠桃及部分溶质普通

桃聚在一起(J类群)，说明蟠桃品种虽然在果型上和

其它类型的桃之间有显著的差别，但其它性状的遗

传基础和普通桃类似；日本桃品种培育最早是以中

国上海的优异水蜜桃为基础的，和中国的溶质普通

桃应该具有较高的遗传相似性。我国的溶质普通桃

分布在不同的类群中(J和I类群)，说明我国的溶质普

通桃遗传背景比较复杂，起源可能是多元的(陈巍等, 
2007)。“兴津油桃”和来源于日本的其它品种(普通

桃)并没有聚在一起，说明日本油桃品种的选育和其

它桃的遗传基础不尽一致。其它小类群(如A, C和I)
和以上这4大类群因相似系数较低，但所含的品种

来源一致，如来自新疆的“新疆大甜仁”和“新疆小甜

仁”，这两个品种是桃的近缘种，和桃具有比较远

的亲缘关系(程中平等, 2001)。甘肃具有独特的生态

环境，“张黄7号”、“张黄9号”和“肉蟠桃”经过长期

的驯化形成了特殊的生态类型，故聚在一起。对所

有品种聚类结果分析发现，来自保加利亚的品种

“保1”和其它桃品种的相似系数只有0.27，而其生物

学性状与其它品种之间并无显著差异，国内外的研

究报道并中无该品种的研究介绍，该材料也是首次

在本实验中被利用，在SRAP电泳图谱上也发现该

品种存在大量稀有位点，说明该品种存在着特殊的

遗传基础，有可能作为重要的种质材料进行桃品种

的选育，丰富选育品种的遗传多样性。 
本实验不足之处是仅凭借SRAP一种分子标记

通常很难真实反映资源间的相互关系，只有通过多

种分子标记综合分析，并结合遗传起源、地理分布、

植物学和生物学性状调查分析，才能更准确地揭示

品种资源间的遗传差异，丰富与桃生物学性状紧密

相关的标记数量。本实验室也在将多种分子标记方

法同时应用于桃品种资源的扫描，目的在于借助不

同的分子标记方法，弥补单一标记的不足，更全面

更有效的揭示桃遗传多样性。 
总之，本研究证明SRAP标记含有较高的多态

性信息，可以较好的对桃品种材料进行遗传多样性

分析，其聚类结果能够反映资源间的遗传起源、地

理分别、植物学和生物学性状等方面的相互关系。

从统计学角度对桃生物学性状进行相关分析，找到

一些与桃果实颜色、形状等重要性状相关度高的

SRAP引物组合，为SRAP标记的应用及丰富桃品种

遗传多样性分析提供较好的实验结果。 

3材料与方法 
3.1试验材料 

试验材料于 2009 年夏季取自北京市农林科学

院林业果树研究所桃国家资源圃，共 48 份(表 4)，
其中中国地方品种 25 份，国外品种(日本、美国和

欧洲)15 份，中国选育品种 8 份。取当年生枝条的

幼嫩叶片 0.2 g，放入 2.0 mL 离心管中，液氮速冻，

置于-80℃ 低温冰箱保存。
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表4 试验材料及类群划分 
Table 4 Peach cultivars, their origins and groups used in this study 

编号 
Code 

品种 
Cultivars 

原产国 
Origin 

类群 
Group 

编号

Code
品种 
Cultivars 

原产国 
Origin 

类群 
Group 

1 吊枝白 
Diaozibai 

中国 
China 

硬肉桃  
Crisp peach 25 乌桃 

Wutao 
中国 
China 

溶质普通桃 
Solute peach 

2 肥城红里桃 
Feichenghonglitao 

中国 
China 

溶质普通桃 
Solute peach 26 Evert’s 美国 

USA 
黄肉桃 
Yellow peach 

3 白粘核 
Bainianhe 

中国 
China 

硬肉桃  
Crisp peach 27 Dixon  美国 

USA 
黄肉桃 
Yellow peach 

4 新疆大甜仁 
Xinjiangdatianren 

中国 
China 

近缘种  
Sibling 
species 

28 Frederic 美国 
USA 

黄肉桃 
Yellow peach 

5 新疆小甜仁 
Xinjiangxiaotianren 

中国 
China 

近缘种 
Sibling 
species 

29 Halford 美国 
USA 

黄肉桃 
Yellow peach 

6 临白 4 号 
Linbai4 

中国 
China 

硬肉桃  
Crisp peach 30 Vivian 美国 

USA 
油桃 
Nectarine 

7 深洲红蜜 
Shenzhouhongmi 

中国 
China 

溶质普通桃 
Solute peach 31 Robin 美国 

USA 
溶质普通桃 
Solute peach 

8 一线红 
Yixianhong 

中国 
China 

硬肉桃  
Crisp peach 32 大久保 

Okubo 
日本 
Japan 

溶质普通桃 
Solute peach 

9 五月鲜 
Wuyuexian 

中国 
China 

硬肉桃  
Crisp peach 33 冈山白 

Okayama white 
日本 
Japan 

溶质普通桃 
Solute peach 

10 龙 246 
Long246 

中国 
China 

黄肉桃  
Yellow peach 34 兴津油桃 

Xinjinyoutao 
日本 
Japan 

油桃 
Nectarine 

11 西庄 1 号 
Xizhuang1 

中国 
China 

黄肉桃 
Yellow peach 35 白凤 

Hakuho 
日本 
Japan 

溶质普通桃 
Solute peach 

12 张黄 7 号 
Zhanghuang7 

中国 
China 

黄肉桃 
Yellow peach 36 明星 

Star 
日本 
Japan 

黄肉桃 
Yellow peach 

13 香桃 
Xiangtao 

中国 
China 

溶质普通桃 
Solute peach 37 Fuzador  法国 

France 
油桃 
Nectarine 

14 临黄 9 号  
Linhuang9 

中国 
China 

黄肉桃 
Yellow peach 38 Favorita2 意大利 

Italy 
黄肉桃 
Yellow peach 

15 肉蟠桃 
Roupantao 

中国 
China 

蟠桃 
Flat peach 39 保 1 

Bulgria1 
保加利 
Bulgria 

黄肉桃 
Yellow peach 

16 香蕉桃 
Xiangjiaotao 

中国 
China 

溶质普通桃 
Solute peach 40 Vega 意大利 

Italy 
油桃 
Nectarine 

17 石林黄肉 
Shilinhuangrou 

中国 
China 

黄肉桃 
Yellow peach 41 燕红 

Yanhong 
中国 
China 

溶质普通桃 
Solute peach 

18 撒花红蟠桃 
Sanhuahongpantao 

中国 
China 

蟠桃 
Flat peach 42 瑞蟠 4 号 

Ruipan4 
中国 
China 

蟠桃 
Flat peach 

19 白芒蟠桃  
Baimangpantao 

中国 
China 

蟠桃 
Flat peach 43 红甘露 

Hongganlu 
中国 
China 

溶质普通桃 
Solute peach 

20 迎霜 
Yingshuang 

中国 
China 

溶质普通桃 
Solute peach 44 橙艳 

Chengyan 
中国 
China 

黄肉桃 
Yellow peach 

21 五月鲜扁干 
Wuyuexianbiangan 

中国 
China 

蟠桃 
Flat peach 45 华玉 

Huayu 
中国 
China 

硬肉桃 
Crisp peach 

22 黄金蟠桃 
Huangjinpantao 

中国 
China 

蟠桃 
Flat peach 46 瑞光 3 号 

Ruiguang3 
中国 
China 

油桃 
Nectarine 

23 晚熟大蟠桃 
Wanshudapantao 

中国 
China 

蟠桃 
Flat peach 47 燕黄 

Yanhuang 
中国 
China 

黄肉桃 
Yellow peach 

24 早黄金 
Zaohuangjin 

中国 
China 

黄肉桃 
Yellow peach 48 瑞蟠 20 号 

Ruipan20 
中国 
China 

蟠桃 
Flat peach 
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3.2 DNA提取及SRAP分析 
3.2.1 DNA提取 

实验材料经液氮浸泡后使用Geno/Grinder 2000
研磨机磨碎。基因组总DNA的提取采用改良CTAB
法(Doyle and Doyle, 1990)，提取后稀释至20 ng/μL
备用。 

3.2.2引物设计及组合 
SRAP引物参考Li和Quiros (2001)的引物加以

补充，正向引物(forward primer) 8种，反向引物

(reverse primer) 11种，形成88个组合(表5)。引物由

北京赛百盛生物工程公司合成。

 
表 5 SRAP 正反向引物序列 
Table 5 The forward and reverse SRAP primers in this study 

正向引物 
Forward primers 

反向引物 
Reverse primers 

Me1: TGAGTCCAAACCGGATA Em1: GACTGCGTACGAATTAAT 
Me2: TGAGTCCAAACCGGAGC  Em2: GACTGCGTACGAATTTGC 
Me3: TGAGTCCAAACCGGAAT Em3: GACTGCGTACGAATTGAC 
Me4: TGAGTCCAAACCGGACC Em4: GACTGCGTACGAATTTGA 
Me5: TGAGTCCAAACCGGAAG  Em5: GACTGCGTACGAATTAAC 
Me6: TGAGTCCAAACCGGTAA Em6: GACTGCGTACGAATTGCA 
Me7: TGAGTCCAAACCGGTCC  Em7: GACTGCGTACGAATTCAA 
Me8: TGAGTCCAAACCGGTGC Em8: GACTGCGTACGAATTCTG 
  Em9: GACTGCGTACGAATTCGA 
  Em10: GACTGCGTACGAATTCAG 
  Em11: GACTGCGTACGAATTCCA 

 
3.2.3 SRAP-PCR反应体系及程序设定 

扩增反应在Bio-RAD C1000型PCR仪上进行，

反应程序在Li和Quiros (2001)基础上优化为95  ℃

预变性5 min；94  60 s℃ ，34  6℃ 0 s，72  60 s℃ ，循

环5次；95  60 s℃ ，50  60 s℃ ，72  60 s℃ ，循环35
次；72℃延伸10 min。PCR反应总体积为20 μL，
包括100 ng DNA模板、1.5 mmol MgCl2、0.2 mmol 
dNTPs、0.2 umol引物、1.0 U Taq DNA聚合酶和1X 
Buffer。以上试剂全部来自北京天根生化科技有限

公司。 

3.2.4 PCR产物检测 
PCR扩增产物经95℃变性处理10 min，冰上冷

却后用4.5%变性聚丙烯酰胺凝胶电泳分离，恒功率

75W电泳50 min (Bio-rad 38×30 cm电泳系统)，电泳

后利用银染法进行条带的展示(韩永亮和常金华, 
2006)。电泳胶板晾干后进行条带的统计，并拍照记

录图像。 

3.2.5数据分析计算 
SRAP图谱仅统计条带清晰、片段大小为

80~600 bp的条带，有带记为1，无带记为0，形成数

字化矩阵数据。用NT-sys2.10e软件，采用Jacard相
似系数计算群体间遗传距离(genetic distance, GD)，

利用非加权分组平均法 (unweighted pair group 
method with arithmetic mean, UPGMA)进行聚类分

析。相似系数计算公式为Sij=a/(a+b+c)，其中a为两

份样品共有带数，b为i样品的特有条带数，c为j样
品的特有条带数，遗传距离GD=1-Sij。利用SPSS12.0
软件分析SRAP标记与桃重要性状之间的相关性。

计算各个引物组合的多态性比例(多态性比例%=多
态性条带数/扩增总条带数×100%)和多态信息含量

(polymorphism information content, PIC) (Botstein et 
al., 1980)。 
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表3 与桃重要性状相关的SRAP标记 
Table 3 Preferable SRAP primer combinations correlated with peach important traits 

引物组合 
Primer combinations 

性状 
Trait 

分类 
Sorts 

Me1Em11 Me6Em6 Me7Em4 Me3Em4 Me1Em9 Me4Em2 Me4Em11 Me2Em8 Me5Em10 Me7Em11 Me1Em1 Me4Em7 
甜 
Sweet 

0.38            风味 
Flavor 

酸 
Sour 

-0.61 -0.57  0.43  -0.52       

红 
Red 

-0.41          -0.50  

深红 
Deep red 

 0.46    0.52     0.44 -0.39 

果皮底色 
Pericarp color 

乳白 
Milky 

0.39 0.44 0.38 -0.43        0.42 

白 
White 

0.48 0.46  -0.39  0.39   0.40    果肉颜色 
Flesh color 

黄 
Yellow 

-0.48 -0.55  0.39  -0.39   -0.48    

普通桃  
Peach 

  0.43          果实类型 
Fruit type 

蟠桃 
Flat 

  -0.42          

离 
Freestone 

    0.42        

半离 
Half-freestone

 0.38           

核粘离性 
Stone 
adhesion 

粘 
Clingstone 

  0.40 -0.42 -0.38        

              



            续表 3
Continuing table 3

引物组合 
Primer combinations 

性状 
Trait 

分类 
Sorts 

Me1Em11 Me6Em6 Me7Em4 Me3Em4 Me1Em9 Me4Em2 Me4Em11 Me2Em8 Me5Em10 Me7Em11 Me1Em1 Me4Em7 
花粉育性 
Pollen 

不稔 
Sterility 

         0.39   

 可育  
Fertile 

         -0.39   

铃型  
Bell type 

-0.43  -0.42  0.43  -0.48 0.45 -0.44    花型 
Flower style 

蔷薇型  
Rose 

0.43  0.42  -0.43  0.48 -0.45 0.44    

开张 
Stretch 

  -0.42 -0.68 -0.43 0.38 0.76 0.38     

半直立 
Semi-erect 

0.38 0.54     -0.38      

树型 
Tree type 

直立 
Upright 

0.42 -0.37 -0.39 0.60 0.49 -0.52 -0.59   -0.45   

 
注: 相关系数在 0.37 以上即为 P=0.01 水平上的相关显著 
Note: the correlation coefficient over 0.37 was significantly related to the level at 0.01 (p) 
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