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摘  要 为了评估辣椒地方法种质资源的遗传多样性和保护其知识产权，本研究以 48 个辣椒地方品种为试材，采用 SSR和

SRAP 标记技术，进行分子标记多态性和聚类分析并构建数字化指纹图谱。结果如下：1、遵义朝天椒和 J1 羊角型椒两品种

间，75 个 SSR 标记中有 15 个 SSR 位点具有多态性；SRAP 标记的 30对 PCR 引物组合中，有 11 对引物组合的 PCR 扩增位

点具有多态性。在 48 个品种中，15 个 SSR 标记平均可检测 2.7 个等位基因，平均多态信息量(PIC)为 0.54；11 个 SRAP 标

记(对应于 SRAP 的 11 对 PCR 引物组合)平均可检测 16 个等位基因，平均 PIC 为 0.85。可见，所研究的地方品种具有较丰

富的遗传多样性。2、经聚类分析，48 个品种基于 SSR 标记可被分为 6 类，基于 SRAP 标记可被分为 7 类，基于 SSR+SRAP

标记可被分为 5 类。分类结果与果实形状有一定的关联，而且基于 SSR+SRAP 标记的分类更切合实际。3、构建的 48 个品

种 15 个 SSR 标记和 11 个 SRAP 标记的数字化指纹图谱，出现完全相同指纹的概率非常低，可用于知识产权保护和品种鉴

定。经用聚类分析筛选，只需选择 CA514272、Hpms2-21、 Hpms1-69、 CA516439、 Hpms1-139 和 BM61910 等 6 个 SSR

标记，或者 me1+em7 和 me2+em8 两个 SRAP 标记即可鉴定参试品种。研究结果对于辣椒种质资源的遗传改良、育种实践、

知识产权保护和品种鉴定具有实际意义。 
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Abstract For the purpose of assessing genetic diversity and protecting intellectual-property rights of capsicum germplasm resource, 

molecular marker polymorphism and clustering analyses and digital fingerprinting of 48 local capsicum varieties were conducted by 

using SSR and SRAP molecular marker techniques. The results were as follows：1. Between two varieties of ZYCTJ and J1, 15 of 75 

SSR markers and PCR amplified loci by 11 of 30 pairs of SRAP-PCR primer combinations were polymorphic. Among 48 local 

capsicum varieties, averagely, the 15 SSR markers could detect 2.7 alleles with an average value 0.54 of PIC (polymorphic 

information content), and the 11 SRAP markers (corresponding to the 11 pairs of SRAP PCR primer combinations) could detect 16 

alleles with an average PIC of 0.85. It is obvious that genetic diversity of the 48 varieties were relatively abundant. 2. The 48 

varieties were divided into 6 groups based on SSR marker data, 7 groups  based on SRAP marker data and 5 groups based on 

SSR+SRAP marker data, using clustering analysis. The clustering results were at a certain extent related to fruit type, and the 

clustering based on SSR+SRAP markers was most suitable to the fact. 3. Digital fingerprints of 48 local capsicum varieties were 

established by using the 15 SSR and 11 SRAP markers. Probability that a variety has a fully same fingerprint is very low in the 

digital fingerprints, and hence they can be used for protecting intellectual-property rights and identifying capsicum varieties. By sift 

of those markers via clustering analysis, using only 6 SSR markers of CA514272, Hpms2-21, Hpms1-69, CA516439, Hpms1-139 

and BM61910 or 2 SRAP markers of me1+em7 and me2+em8, the 48 capsicum varieties could be identified. The above research 
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results are of practical significance for genetic improvement, breeding variety, protecting intellectual-property rights and variety 

identification in capsicum germplasm resource. 

Keywords Capsicum; SSR; SRAP; Genetic diversity; Fingerprint

研究背景 

种质资源即遗传资源，它是具有一定种质或基

因并能繁殖的生物类型，包括地方品种、新培育的

品种、重要的遗传材料以及野生近缘植物。地球上

约有30万种植物，每种植物都蕴藏着丰富多样的基

因资源。种质资源遗传多样性越丰富，即所含的基

因变异越丰富，其对环境变化的适应能力就越强，

进化的潜力就越大，选择的机会就越多。丰富的种

质资源是农作物育种新基因源的重要来源之一，种

质资源间的遗传差异是开展遗传育种的重要物质

基础，高产、优质、多抗新品种的选育，取决于遗

传资源合理、有效的开发利用和育种材料的精心选

择和合理搭配。 

辣椒原产中南美洲，又名番椒、海椒、辣子、

辣茄等，属茄科辣椒属。它既是我国重要的蔬菜作

物,又是人们日常生活中重要的调味品之一。我国现

有的辣椒资源主要属于一年生辣椒 (Capsicum 

annuum) (李曙轩, 1986)，根据果实生长习性可以分

为长椒(var. 1ongum)、灯笼椒(Var. grossum)、圆锥

椒(var. conoides)、樱桃椒(var. cerasiforme)和簇生椒

(var. fascicutatum) (Pickersgill, 1997)5个变种。我国

辣椒栽培历史悠久，类型多种多样，有较为丰富的

地方资源。以往对辣椒种质资源的研究和评价，主

要是针对形态特征及农艺性状的一些简单鉴定与

描述，由于受种植环境等的影响，其评价具有一定

的局限性。 

近些年，随着分子生物学的不断发展，利用分

子标记技术，可以在从分子水平上研究种质资源的

起源、进化和遗传多样性等。用于农作物遗传多样

性分析和指纹图谱构建的DNA分子标记方法，主要

有RFLP、RAPD、SRAP、AFLP和SSR，等等。其

中，SSR标记具有对DNA的质量和数量要求不高、

操作简单、多态性好、重复性好等优点，SRAP标

记具有操作简便、多态性丰富、重复性较好以及不

需预知物种序列信息等优点。二者被广泛应用于水

稻等多种农作物遗传多样性和指纹图谱构建的研

究(张彦等, 2006; 赵丽萍等, 2007; 金梦阳等, 2006; 

文雁成等, 2006)。在辣椒方面，Kwon等(2005)用27

个SSR标记将66个辣椒品种分成3类，与品种类型相

一致；基于形态性状的聚类结果在一定程度上与此

类似。罗玉娣等(2009)应用SSR标记能有效将辣椒

野生种和栽培种区分开来，并将相同果型的辣椒种

质分为一类。杜晓华等(2006)应用SRAP标记研究辣

椒自交系间的遗传差异，结果表明：SRAP标记具

有较高的遗传分析效力，基于表型的分析结果与

SRAP标记的分析结果相吻合。Finger等(2010)基于

RAPD分子标记、形态和农艺性状评价了49个辣椒

品种的遗传多样性并将其分为14类，在辣味和地理

来源之间没有检测出显著相关关系，认为辣椒果实

品质可以通过育种计划改良。可见，利用分子标记

评价辣椒资源的遗传多样性是一重要发展趋势。 

另外，我国为了维护种质资源的知识产权和品

种的真实性，近年来对农作物的DNA指纹图谱鉴定

研究越来越来越重视。辣椒品种鉴定的方法包括形

态学鉴定、同工酶鉴定、蛋白质鉴定和DNA指纹技

术鉴定(李晓辉等, 2003)。采用DNA 指纹技术鉴定

品种的真伪与纯度，可克服田间和生化鉴定的缺

点，更有利于品种资源、育种材料和杂种的鉴定。

近些年，国外已有DNA指纹鉴定的报道。2004年，

Jang等开发了两个RAPD标记和两个SCAR标记，用

于检测商用杂种Daemyung种子的纯度；经盲测，

RAPD和SCAR标记都能检出外来混杂种子。Kwon

等 (2005) 在 辣 椒 品 种 的 DUS (distinctiveness, 

uniformity and stability)测试中，评估了SSR标记的

品种鉴别潜能，认为SSR标记可用于候选品种的

DUS补充检测。但国内尚无有关辣椒指纹图谱构建

方面的研究报道。 

为此，本研究采用SSR和SRAP这两种简单、高

效、成本相对较低的DNA分子标记，对48份辣椒地

方种质资源进行遗传多样性和指纹图谱的研究与

分析，以期明确辣椒地方资源间的遗传差异，探讨

辣椒地方品种亲缘关系与地理来源及果型间的关

系，并比较SSR和SRAP的分析结果。同时，构建地

方品种的DNA指纹图谱, 并期望提出真实性和纯度

鉴定的经济适用的DNA标记。这对于辣椒种质的改

良创新和有效利用，以及保护地方品种资源等具有

非常重要的意义。 
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1结果与分析 

1.1 SSR和SRAP标记位点的多态性检测 

从网址 (http://www.sgn.cornell.edu/index.pl)上

查得75个SSR标记的PCR引物，从(杜晓华, 2006)文

献中查得SRAP标记的PCR引物。选用不同果型的遵

义朝天椒(ZYCTJ)和J1羊角型椒的DNA样品做模

板，用前述引物进行PCR扩增，筛选具有多态性的

标记位点。结果有15个SSR位点具有多态性，即：

CA514272、Hpms2-21、BM61910、CB164897、

CA525390、Hpms1-69、CA516439、Hpms1-139、

Hpms1-3、Hpms1-155、CA524065、BM64867、

CA525274、Hpms1-43、CA519548。SRAP标记的

30对PCR引物组合中，有11对引物组合的PCR扩增

位点具有多态性，这11对引物组合是：me4+em6、

me5+em6 、 me3+em3 、 me1+em3 、 me1+em6 、

me5+em7 、 me2+em8 、 me1+em7 、 me2+em7 、

me5+em8、me7+em5。每对SRAP的PCR引物组合构

成一个SRAP标记。上述具有多态性的SSR和SRAP

标记，将用于下述检测分析。 

15 个 SSR 标记在 48 个品种中共检测到 41 个

等位基因(表 1)，其中 38个具有多态性，多态性比

率为 92.68%，每个标记可检测 2~4个等位基因，平 

表1 48个辣椒地方品种15个SSR标记位点的多态性 

Table 1 Polymorphism of 15 SSR markers among the 48 local capsicum varieties 

序号 

No. 

SSR 标记 

SSR marker 

引物序列 

The sequence of primer 

染色体 

Chromosome 

等位基 

因数 

Allele 

多态信息量 

PIC 

标记索 

引系数 

MI 

1 Hpms1-139 F:CCAACAGTAGGACCCGAAAATCC 

R:ATGAAGGCTACTGCTGCGATCC 

1 4 0.64 2.56 

2 BM64867 F:TCTGGGAATTTTGGAACTGC 

R:TCCAGTTTTGATCATCTCCAAC 

2 3 0.53 1.59 

3 CA514272 F:TTCTCATGTTGACTCCCAAG 

R:TCCATCTTTATCAGCTGGCCT 

2 3 0.56 1.68 

4 BM61910 F:ATTGTGATAGCAACCCCTGG 

R:CACAGATGAGGGCACAAATG 

3 2 0.5 1 

5 Hpms1-69 F:CGGTGGCATGTAGTTTCTGGAG 

R:AAGACATGAAATCCACAAGTTTTC 

4 4 0.61 2.44 

6 CB164897 F:GGGACGTATTTTCGAAGAGG 

R:CTTCGCCTTGTTGACTAGGG 

5 2 0.44 0.88 

7 CA524065 F:TCTCTCTCTACATCTCTCCGTTG 

R:TGTCGTTCGTCGACGTACTC 

5 2 0.47 0.94 

8 CA525274 F:TTCTCATGTTGACTCCCAAG 

R:TCCATCTTTATCAGCTGGCCT 

7 3 0.60 1.8 

9 Hpms1-43 F:AACCAGCAATCCCATGAAAACC 

R:GGGCTTTGGGGAGAATAGTGTG 

8 3 0.50 1.5 

10 Hpms1-155 F:ACGAGGCCCAAGCTGTTATGTC 

R:TTGTCCCGACTCTCCATTGACC 

8 2 0.49 0.98 

11 Hpms1-3 F:TGGGAAATAGGATGCGCTAAACC 

R:AACTTTAAGACTCAAAATCCATAACC 

9 2 0.46 0.92 

12 CA516439 F:GACAGTCTTTCAAGAACTAGAGAGAG 

R:TGGAGCAAACACAGCAGAAC 

10 4 0.60 2.4 

13 Hpms2-21 F:TTTTTCAATTGATGCATGACCGATA 

R:CATGTCATTTTGTCATTGATTTGG 

10 3 0.64 1.92 

14 33CA525390 F:GGAAACTAAACACACTTTCTCTCTC 

R:ACTGGACGCCAGTTTGATTC 

11 2 0.50 1 

15 CA519548 F:TTTCTTCTCTGGCCCTTTTG 

R:GGTTTCTCGATGTGAGGGTTGGTCTTG 

11 3 0.50 1.5 
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均 2.7个等位基因。SSR标记的平均多态信息量(PIC)

为 0.54，变幅为 0.44~0.64，以标记 Hpms2-21 和

Hpms1-139 最多，CB164897 最少。SSR 标记的平

均标记索引系数(MI)为1.54，变化范围为1.88~2.56，

以标记 Hpms1-3最少(图 1)。 

 

 

 

 

 

图 1 SSR 标记 Hpms1-3 的多态性。 

Figure 1 Polymorphism for SSR marker Hpms1-3 

11 个 SRAP 标记在 48 个辣椒品种中共检测到

96 个等位基因(表 2)，其中 90个具有多态性，多态

性比率为 93.75%，每个标记可检测 5~17 个等位基

因，平均 16 个等位基因，其中以标记“me1+em7”

最多(图 2)，为 17个等位基因。平均多态信息量(PIC)

为 0.85，变化范围在 0.77~0.93 之间，以标记

“me1+em7”最多， “me7+em5”最少。平均标记索引

系数 (MI)为 7.55，变幅为 3.85~15.81，以标记

“me1+em7”最多，“me5+em7”最少。 

 

 

 

 

 

 

 

 
 
图 2 SRAP 标记“me1 +em7”的多态性 

Figure 2 Polymorphism for SRAP marker “me1 +em7” 

上述结果表明，SSR和 SRAP 标记位点在辣椒

地方品种中存在着丰富的变异，SRAP 标记位点的

变异比 SSR位点的变异更为丰富。 

表 2 48 个辣椒地方品种 11对 SRAP 引物组合 PCR 扩增位点的多态性 

Table 2 Polymorphism of loci PCR amplified with 11 pairs of SRAP primers among the 48 local capsicum varieties 

序号 

No. 

引物组合 

Primer pair 

引物序列(5'-3')  

Sequence of primer (5'-3') 

等位基因数 

Allele 

多态性信息量 

PIC 

标记索引系数 

MI 

1 me4+em6 M：TGAGTCCAAACCGGACC  

E：GACTGCGTACGAATTGCA 

9 0.88 7.92 

2 me5+em6 

 

M：TGAGTCCAAACCGGAAG  

E：GACTGCGTACGAATTGCA 

6 0.82 

 

4.92 

3 me3+em3 

 

M：TGAGTCCAAACCGGAAT  

E：GACTGCGTACGAATTGAC 

5 0.78 

 

3.90 

4 me1+em3 

 

M：TGAGTCCAAACCGGATA  

E：GACTGCGTACGAATTGAC 

6 0.85 

 

5.10 

5 me1+em6 

 

M：TGAGTCCAAACCGGATA  

E：GACTGCGTACGAATTGCA 

7 0.84 

 

5.88 

6 me5+em7 

 

M：TGAGTCCAAACCGGAAG 

E：GACTGCGTACGAATTGAG 

6 0.80 

 

4.8 

7 me2+em8 

 

M：TGAGTCCAAACCGGAGC  

E：GACTGCGTACGAATTGCC 

11 0.87 

 

9.57 

8 me1 +em7 

 

M：TGAGTCCAAACCGGATA 

E：GACTGCGTACGAATTGAG 

17 0.93 

 

15.81 

9 me2+em7 

 

M：TGAGTCCAAACCGGAGC  

E：GACTGCGTACGAATTGAG 

10 0.84 

 

8.40 

10 me5+em8 M：TGAGTCCAAACCGGAAG 

E：GACTGCGTACGAATTGCC 

14 0.92 12.88 

11 Me7+em5 M：TGAGTCCAAACCGGAAG  

E：GACTGCGTACGAATTGAG 

5 0.77 3.85 
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1.2 48个辣椒地方品种的遗传聚类分析 

1.2.1 SSR标记的聚类分析 

由图 3 可见，48 个品种间的遗传距离值在

0.27~0.61 之间，其中产自黄平的 HPXJ1 和产自独

山的 DSXJ1遗传距离最近为 0.27，表明二者的遗传

差异较小，亲缘关系较近。 

以遗传距离 0.578 为阈值可将参试品种分为六

大类(图 3)。 

第Ⅰ类只有吉林羊角椒 J1。 

第Ⅱ类 4 个品种：FGYTJ13、FGYTJ14、

Z042102E、Z0430292；其中按果型含 2 个圆球型、 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

图3 48个辣椒品种15个SSR标记的聚类图 

Figure 3 The dendrogram of the 48 local capsicum varieties 

based on the 15 SSR markers 

1 个羊角型、1个指型；按原产地含贵州 3份(凤岗

2 份、遵义 1份)，四川 1份。 

第Ⅲ类共 31个品种，以遗传距离 0.547为阈值

可将该类分为 3 个亚类，第 1 亚类 11 个品种：

Z055027 、 Z042214 、 Z042037C 、 Z042051C 、

HXDWLJ、 Z042035C2、 Z042099E、 ZYDYZ、

Z042089、Z042124A1、Z042154E；其中按果型含 3

个羊角型、2个牛角型、2个指型、2个锥型、1个

线型和 1 个灯笼型；按原产地含贵州 7 份(遵义 4

份、兴义 1份、独山 1份、花溪 1份、剑河 1份)，

省外 4份(海南 1份、四川 1份、广西 1份、陕西 1

份)。第 2 亚类 13 个材料 Z043019、Z042001A2、

SYXMJ、DSXJ、Z042196E、DFXJ、Z041035 、

HPXJ1、DSXJ1、HPXJ、Z041051、SYZDT、JH1；

其中按果型含 5个型、4个指型、2个锥型、1个羊

角型和 1 个牛角型；按原产地含贵州 13 份(黄平 6

份、遵义 3份、独山 2份、大方 1份和剑河 1份)。

第 3亚类 7个品种:Z042049C、Z047044A、Z052224、

Z042008A1、MTTZJ、Z042145D2、Z042005A；其

中按果型含 2个羊角型、2个指型、1个牛角型、1

个圆球型和 1个锥型；按原产地含贵州 3份(独山 1

份、黄平 1 份、遵义 1 份)；省外 4 份(四川 2 份、

广西 2份)。 

第Ⅳ类 5 个品种：Z05210A2、Z042180E、

Z052212C、ZYCTJ、XZCTJ；其中按果型含 2个锥

型、1 个线型、1 个指型和 1 个羊角型；按原产地

含贵州 5份(遵义 3份、兴义 1 份、独山 1份)。 

第Ⅴ类 4 个品种：Z042137D、Z042004A2、

SYTZJ、Z052204；其中按果型含 2个指型、1个羊

角型和 1 个圆球型；按原产地含贵州 4 份(黄平 2

份、遵义 1份、兴义 1份)。 

第Ⅵ类 3 个品种：Z047068B、Z042191D、

Z042110D；其中按果型含 2个指型、1个牛角型；按

原产地含贵州 2份(黄平 1份、兴义 1份)，四川 1份。 

1.2.2 SRAP标记的聚类分析 

由图 4可见，48个品种间的遗传距离值在

0.39~0.669之间，以遗传距离 0.598为阈值可将上

述辣椒品种分为七类。 

第Ⅰ类 2个品种：SYXMJ 和 DSXJ；按果型含

1 个指型、1个线型；按原产地含贵州黄平和独山

各 1份。 
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第Ⅱ类 3 个品种： Z052224、 Z042089、

Z047068B；按果型含 2个指型和 1个羊角型；按原

产地含贵州遵义 1份、广西 2 份。 

第Ⅲ类 20 个品种：FGYTJ14、ZYDYZ、

Z042124A1、Z042180E、Z043019、HPXJ1、DSXJ1、

ZYCTJ、XZCTJ、HPXJ、 DFXJ、 Z042154E、

Z042110D、 Z0430292、 Z042102E、 Z052204、

Z042137D、Z041051、FGYTJ13和 JH1；按果型含

6 个指型、6 个线型、2 个羊角型、2 个圆球型和 4

个锥型。按原产地含贵州 19份(黄平 5份、遵义 5 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

图4 48个辣椒品种11对SRAP引物PCR扩增位点的聚类图   

Figure 4 The dendrogram of the 48 local capsicum varieties 

based on the loci PCR amplified with 11pairs of SRAP primers 

份、兴义 2份、独山 3份、剑河 1份、大方 1份、

凤岗 2份)，四川 1份。 

第Ⅳ类 10 个品种：Z042191D、Z042001A2、

Z052212C、Z055027、Z041035、J1、Z042099E、

Z042037C、Z047044A、Z042008A1，按果型含羊

角型 3份、牛角型 2份、指型 2份、锥型 2份、灯

笼型 1份，按原产地含贵州 4 份(遵义 3份、黄平 1

份)，省外 6 份(四川 2 份、海南 1 份、广西 1 份、

陕西 1份、吉林 1份)。  

第Ⅴ类 2个品种：Z042004A2、Z042051C，按

果型含羊角型 1份和牛角型 1 份，按原产地含贵州

遵义 1份、广西 1份。 

第Ⅵ类 10个品种：Z042005A、 Z042196E 、

Z042035C2、Z05210A2、Z042145D2、Z042049C、

MTTZJ、SYZDT、SYTZJ、HXDWLJ；按果型含 4

份羊角型、2份指型、2份圆球型、1份牛角型和 1

份锥型；按原产地含贵州 9 份(遵义 3 份、黄平 3

份、花溪 1份、独山 1份、兴义 1份)，四川 1份。 

第Ⅶ类只有贵州兴义指型椒 Z042214一个品种。 

1.2.3 SSR和SRAP标记组合的聚类分析 

由图 5可见，48个辣椒品种间的遗传距离在

0.434~0.629之间，以遗传距离 0.598为阈值，可将

上述辣椒品种分为 5大类： 

第Ⅰ类只有贵州兴义指型椒Z042214一个品种。 

第Ⅱ类 12 个品种：Z042051C、Z042004A2、

Z05210A2、Z042035C2、Z042196E、Z042049C、

Z042145D2、Z042005A、MTTZJ、SYTZJ、SYZDT、

HXDWLJ；按果型含羊角型 5 份、牛角型 2份、圆

球型 2份、指型 2份、锥型 1 份；按原产地含贵州

10 份(遵义 4份、黄平 3份、独山 1份、花溪 1份、

兴义 1份)，省外 2份(四川 1 份、广西 1份)。 

第Ⅲ类 7个品种：DSXJ、SYXMJ、ZYCTJ、

XZCTJ、Z047068B、Z042089、Z052224；按果型

含指型 3份、锥型 2份、牛角型 1份、线型 1份；

按原产地含贵州 5份(遵义 3份、黄平 1份、独山 1

份)，广西 2份。 

第Ⅳ类 10 个品种：Z042008A1、Z047044A、

Z042099E、Z042037C、Z042191D、Z042001A2、

Z052212C、Z055027、Z041035、J1；按果型含羊角

型 3份、牛角型 2份、锥型 2 份、灯笼型 1份、指

型 2 份；按原产地含贵州 4 份(遵义 3 份、黄平 1
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份)，省外 6 份(四川 2 份、海南 1 份、广西 1 份、

吉林 1份、陕西 1份)。 

第Ⅴ类 18 个品种：FGYTJ14、ZYDYZ、

Z042124A1、Z042180E、DSXJ1、HPXJ1、Z042137D、

Z052204、Z042102E、FGYTJ13、Z0430292、

Z042110D、Z042154E、DFXJ、HPXJ、Z043019、

Z041051、JH1；按果型含线型 6份、指型 6份、圆

球型 2份、锥型 2份、羊角型 2份；按原产地含贵

州 17 份(黄平 5 份、遵义 3 份、独山 3 份、凤岗 2

份，兴义 2份、剑河 1份、大方 1份)，四川 1份。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

图5 48个辣椒品种15个SSR标记位点和11对SRAP引物PCR

扩增位点的聚类图   

Figure 5 The dendrogram of the 48 local capsicum varieties 

based on the 15 SSR markers and loci PCR amplified with 11 

pairs of SRAP primers 

1.2.4 聚类结果的比较分析 

总体看来，SSR和 SRAP标记的聚类结果大致

相同，可把大部分品种聚在一起；SRAP 和 SSR+ 

SRAP 标记的聚类结果更为相近。但是，SSR 聚类

把线型椒和指型椒、羊角型椒和牛角型椒聚为一大

类，而 SRAP 和 SSR+SRAP 却将绝大多数线型椒和

指型椒聚为一类、羊角型椒和牛角型椒聚为一类。

这与 SSR 和 SRAP 标记检测的位点及其数量有关。 

从辣椒果型聚类分析结果可以看出：锥型椒和

圆球型椒分布在各类群中，表明它们的遗传差异比

较复杂，与果型没有密切关系；灯笼型椒和羊角型

椒、牛角型椒可聚为一类，表明它们之间的遗传差

异较小，亲缘关系较近；大部分线型椒和指型椒聚

为一类，羊角型椒和牛角型椒聚为一类，表明其两

两之间具有较近的亲缘关系。 

从地理来源聚类分析结果可以看出，SSR、

SRAP和 SSR+SRAP都能较好的把大多数来自省外

的品种聚为一类，如 SRAP和 SSR+SRAP 聚类的第

Ⅳ类中，10个品种有 6个来自外省；SSR 聚类的第

Ⅲ类第 1亚类和第 3亚类中都有4个品种来自外省，

可见，SSR、SRAP 和 SSR+SRAP 的分子分类与地

理来源之间有一定的关联。 

1.3 48个辣椒地方品种的DNA指纹图谱分析 

1.3.1 SSR标记和SRAP标记的数字化指纹图谱 

将48个辣椒地方品种的SSR和SRAP标记电泳图

谱同一位置上谱带的无带和有带转化成由0、1组成

的数字图谱，各品种分别可由一串不同的数字号码

代表，从而建成参试品种的数字化指纹图谱(表3, 

表4)。根据遗传学和概率论原理，出现与15个SSR

标记指纹完全相同的概率为1.135×10
-13，与11对

SRAP引物PCR扩增位点指纹完全相同的概率为

1.26×10
-29。可见，无论是SSR标记指纹图谱还是

SRAP标记指纹图谱，均可用于鉴别上述48个品种，

尤以SRAP标记指纹的鉴别效果为优。 

1.3.2 SSR标记和SRAP标记的鉴别能力分析 

用每个标记的指纹数据分别作聚类分析，设定

品种间遗传距离大于零者，为该标记可鉴别的品

种，则：单个 SSR 标记，均不能独立鉴别 48 个参

试品种，鉴别品种数分别在 5~24 个之间，以标记

Hpms2-21鉴别份数最多，标记 CB164897 鉴别份数
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最少。只有将标记 CA514272 、 Hpms2-21、

Hpms1-69、CA516439、Hpms1-139、BM61910 组

合起来，才能完全鉴别 48 个参试品种。这说明在

本研究中，要鉴别 48 个参试品种，最少需要 6 个

SSR标记。 

同样，一对 SRAP 引物 PCR 扩增位点标记不能

独立鉴别 48 个参试品种，SRAP 标记 me1+em3、

me3+em3和me5+em6的 PCR扩增位点标记分别能

鉴别 3个材料，标记 me1+em6 的能鉴别 8个材料，

标记 me5+em7 和 me7+em5 的分别能鉴别 12 个材

料，标记 Me2+em8 的能鉴别 16 个材料，标记

me4+em6 的能鉴别 17个材料，标记 me2+em7 的能

鉴别 24 个材料，标记 me5+em8 的能鉴别 33 个材

料，标记 me1+em7 的能鉴别 42个材料。利用独立

鉴别能力强的标记 me1 +em7 分别与其他 10 对进

行两两组合，只有标记“me1+em7”+“me1+em3”、

“me1+em7”+“me3+em3”、“me1+em7”+“me5+em6”、

“me1+em7”+“me5+em8”或“me1+em7”+“me2+em8”

才能分别鉴别全部参试品种。这说明在本研究中，

要鉴别 48个参试品种，最少需要 2对 SRAP 标记。

设定品种间最小遗传距离大者为优选组合，则：上

述标记中，以“me1+em7”+“me2+em8”的最小遗传距

离为大(0.28)，因此该标记是鉴别 48个参试品种的

最优标记。 

2 讨论 

在供试材料聚类分析结果中，48 份地方品种间

最小遗传距离为 0.27，最大遗传距离为 0.669，品

种间的遗传差异明显，遗传多样性丰富。无论是

SSR、SRAP、还是 SSR+SRAP 的分子标记聚类，

都是先从线椒开始，表明线椒品种间的遗传差异较

小，亲缘关系较近。可能与线椒(var. logum)和圆锥

型椒(var. conoides)是较为原始的 2A 核型，辣椒的

进化较早有关(李光涛等, 1992; 李光涛等, 1993)。

部分线椒和指型椒品种、牛角椒和羊角椒品种聚为

一类，表明线型椒和指型椒、牛角椒和羊角椒之间

也有较近的亲缘关系。锥型椒则分布在各类群中，

表明锥型椒的遗传差异比较复杂，这可能与锥型椒

是辣椒栽培种中进化较早的品种有关(陈学军等, 

2009; 李光涛等, 1992; 李光涛等, 1993)。总体来说，

SSR、SRAP 和 SSR+SRAP 聚类基本上可把相同果

型的品种聚为一类。周晶等(2009)采用 109 对 SSR

特异引物对 89 份辣椒材料进行分析，89 份材料在

遗传相似系数 0.6 处分为两类，可以将栽培种和野

生种区分开来，将果实类型相似的种质基本都聚在

一起。罗玉娣等(2009)利用 2 1 对 SSR 引物在 33个

辣椒材料中共检测到 5 4个等位基因 ，把 33个辣椒

材料分为五类，同个种的辣椒种质资源基本聚在一

起。这表明分子标记分类结果与形态学分类基本一

致但是，本研究中省内同一原产地的品种却大都未

被分在同一类中，而省外品种则基本上可聚在一起，

表明分子标记的分类结果与省内品种的地理来源没

有什么相关性。可见，在辣椒的遗传改良和育种中，

应主要考虑遗传差异和果型差异，其次才考虑品种

的地理来源，且主要考虑省内和省外来源品种。 

在辣椒种质资源遗传多样性评价方面，大多是

利用单个分子标记进行分析评价的(罗玉娣等, 2006; 

周晶等, 2009; 张素琴等, 2009)。本研究，利用了

SSR 标记、SRAP 标记以及 SSR+SRAP 标记在 48

个品种中的检测数据进行聚类分析，评估品种的遗

传差异，并进行比较分析。另外，本研究在 48 个

辣椒地方品种中，15 个 SSR 标记平均可检测多态

性等位基因 2.7个，11个 SRAP 标记平均可检测多

态性等位基因 16个，SRAP 标记平均检测等位数是

SSR的 5倍，表明 SRAP 标记较 SSR 标记有较高的

多态性检测能力。这与杜晓华等(2007)的研究结论

一致。我们认为，基于 SSR+SRAP 标记的遗传多样

性评价，由于检测的遗传位点较多，其遗传评估比

较切合实际。如 SSR+SRAP 第Ⅳ类把大多数省外品

种分在一起， 10 个品种中 6 个来自省外，占参试

省外品种的 60%；第Ⅴ类主要是线椒和指型椒，分

别占同类参试材料的 85.7%和 42.8%。 

在 DNA 指纹图谱构建方面，本研究不仅构建

了 48个辣椒品种的 SSR和 SRAP标记的指纹图谱，

为这些品种的真实性和纯度鉴定提供依据。而且采

用聚类分析方法，假定品种间某(些)分子标记遗传

距离大于零者为某(些)分子标记可鉴别的品种，分

析 DNA 分子标记鉴别品种的能力；并且，又假定

以品种间某(些)分子标记最小遗传距离大者为优，

筛选出鉴定参试品种所需的最小标记数。据此，参

试的 8 个品种，只需选择 CA514272、Hpms2-21、

Hpms1-69、CA516439、Hpms1-139和 BM61910 等

6 个 SSR 标记或“me1+em7”和 “me2+em8”两个
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SRAP 标记即可鉴定。该方法直观、易行、快速、

高效，采用最少标记数即可达到理想的鉴别效果，

可为筛选 DNA 指纹图谱中经济有效的分子标记提

供技术支撑。 

3材料与方法  

3.1试验材料 

辣椒材料：参试48份辣椒地方品种种子由贵州

省辣椒研究所收集、冷藏保存和田间种植保存。这

些品种按原产地划分，包含四川4份，广西4份，陕

西1份，海南1份，吉林1份，贵州37份(其中遵义13

份, 黄平10份, 独山5份, 兴义4份, 凤岗2份, 花溪1

份, 剑河1份, 大方1份)；按果型划分，指型14份，

羊角型10份，线型7份，锥型7份，牛角型5份，圆

球型4份，灯笼型1份(表5)。 

试剂：dNTP、MgCl2、Taq酶均购自立陶宛MBI

公司；丙烯酰胺，尿素，Tris购自上海生工；其它

试剂均为国产试剂。SSR引物，SRAP引物均由北京

三博远志生物有限公司合成。 

表5 供试材料名称、果型及原产地 

Table 5 The name, fruit shape and origin of experimental materials 

编号 

No. 

材料名称 

Material name 

果型 

Fruit type 

原产地 

Origin 

编号 

No. 

材料名称 

Material name 

果型 

Fruit type 

原产地 

Origin 

1 ZYCTJ 锥形 

Taper-type 

遵义 

Zunyi 

25 DSXJ1 线形 

Line-type 

独山 

Dushan 

2 XZCTJ 锥形 

Taper-type 

遵义 

Zunyi 

26 Z042180E 线形 

Line-type 

独山 

Dushan 

3 ZYDYZ 锥形 

Taper-type 

遵义 

Zunyi 

27 Z042154E 线形 

Line-type 

独山 

Dushan 

4 Z041035 锥形 

Taper-type 

遵义 

Zunyi 

28 MTTZJ 圆球形 

Rotundity-type 

独山 

Dushan 

5 Z042124A1 锥形 

Taper-type 

遵义 

Zunyi 

29 Z042110D 指形 

Finger-type 

兴义 

Xinyi 

6 Z042001A2 指形 

Finger-type 

遵义 

Zunyi 

30 Z042214 指形 

Finger-type 

兴义 

Xinyi 

7 Z042089 指形 

Finger-type 

遵义 

Zunyi 

31 Z05210A2 指形 

Finger-type 

兴义 

Xinyi 

8 Z0430292 指形 

Finger-type 

遵义 

Zunyi 

32 Z052204 指形 

Finger-type 

兴义 

Xinyi 

9 Z042196E 牛角形 

Ox horn-type 

遵义 

Zunyi 

33 FGYTJ13 圆球形 

Rotundity-type 

凤岗 

Fenggang 

10 Z042005A 羊角形 

Sheep horn-type 

遵义 Zunyi 34 FGYTJ14 圆球形 

Rotundity-type 

凤岗 

Fenggang 

11 Z042004A2 羊角形 

Sheep horn-type 

遵义 

Zunyi 

35 HXDWLJ 圆球形 

Rotundity-type 

花溪 

Huaxi 

12 Z052212C 羊角形 

Sheep horn-type 

遵义 

Zunyi 

36 JH1 指形 

Finger-type 

剑河 

Jianhe 

13 Z042035C2 羊角形 

Sheep horn-type 

遵义 

Zunyi 

37 DFXJ 线形 

Line-type 

大方 

Dafang 

14 Z042137D 指形 

Finger-type 

黄平 

Huangping 

38 Z042049C 羊角形 

Sheep horn-type 

四川 

Sichuan 

15 Z042145D2 指形 

Finger-type 

黄平 

Huangping 

39 Z042102E 羊角形 

Sheep horn-type 

四川 

Sichuan 
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      续表 5 

Continuing table 5 

编号 

No. 

材料名称 

Material name 

果型 

Fruit type 

原产地 

Origin 

编号 

No. 

材料名称 

Material name 

果型 

Fruit type 

原产地 

Origin 

16 Z043019 指形 

Finger-type 

黄平 

Huangping 

40 Z042008A1 锥形 

Taper-type 

四川 

Sichuan 

17 Z042191D  指形 

Finger-type 

黄平 

Huangping 

41 Z042037C 羊角形 

Sheep horn-type 

四川 

Sichuan 

18 SYXMJ 指形 

Finger-type 

黄平 

Huangping 

42 Z047044A 牛角形 

Ox horn-type 

广西 

Guangxi 

19 HPXJ1 线形 

Line-type 

黄平 

Huangping 

43 Z042051C 牛角形 

Ox horn-type 

广西 

Guangxi 

20 HPXJ 线形 

Line-type 

黄平 

Huangping 

44 Z052224 指形 

finger-type 

广西 

Guangxi 

21 SYTZJ 圆球形 

Rotundity-type 

黄平 

Huangping 

45 Z047068B 牛角形 

Ox horn-type 

广西 

Guangxi 

22 SYZDT 锥形 

Taper-type 

黄平 

Huangping 

46 Z055027 灯笼形 

Lantern- type 

海南 

Hainan 

23 Z041051 羊角形 

Sheep horn-type 

黄平 

Huangping 

47 J1 羊角形 

Sheep horn-type 

吉林 

Jilin 

24 DSXJ 线形 

Line-type 

独山 

Dushan 

48 Z042099E 牛角形 

Ox horn-type 

陕西 

Shanxi 
 

3.2试验方法 

3.2.1辣椒基因组DNA提取 

在辣椒生长旺期取植株顶端幼嫩叶片5~10g提

取基因组DNA，采用杨文鹏(2005)改进的CTAB方

法。所提DNA样品用核酸蛋白分析仪(GeneQuant 

1300，产地瑞典)检测浓度，并稀释到50 ηg/ul，于4℃

保存备用。 

3.2.2 SSR标记反应体系及PCR扩增程序 

 SSR-PCR反应体系为：在25 μL的总体积中，40 

ηg的模版DNA，2.5 mmol/L的Mg
2+、0.2mmol/L的

dNTP、U的Taq酶、2条引物均为0.1 μmol/L。扩增

按照Lee等(2001)的方法进行。 

3.2.3 SRAP标记反应体系及PCR扩增程序 

SRAP-PCR反应体系采用何建文等(2009)的优

化体系，在25 μL体系中含60 ηg的模板DNA 、1.5 

mmol/L的Mg
2+、0.2 mmol/L的dNTP、1U的Taq酶和

0.1 μmol/L的单条引物。扩增程序为：94℃预变性5 

min；94℃变性1min，35℃复性1 min，72℃ 延伸1 

min，5个循环；94℃变性1 min，50℃复性1 min，

72℃延伸1 min，35个循环；最后72℃延伸10 min，

4℃保存。 

3.2.4电泳分析检测 

SSR和 SRAP的 PCR扩增产物均用 6% 的变

性聚丙烯酰胺凝胶电泳(70 W 恒功率)分离，1 500 V

电泳 85 min 左右，固定、银染、显影、定影等参照

许绍斌等(2002)的方法进行。 

3.2.5数据统计分析 

将电泳图谱上同一位置清晰出现的条带记为

“1”，没有条带记为“0”，缺失的记为“.”由此生成“0”、

“1” 和“.”原始矩阵。统计每对引物扩增出的总条带

数和多态性条带数。每个 SSR位点的多态性信息量

(Polymorphic Information Content, 简称 PIC)按

Senior M S等提供的公式计算，即 PIC=1-∑fi2,其中

fi为 i位点的基因频率；标记索引系数(Marker index,

简称MI)按 Smith提供的公式MI=Allele×PIC计算，

Allele 为扩增位点的等位基因数。用 SYSTAT10.2

软件进行数据分析，按类平均距离法，以欧氏距离

进行聚类分析。 
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表3 48个辣椒地方种的SSR数字化指纹 

Table 3 SSR fingerprint data of 48 local capsicum varieties  

序号 

No. 

品种名称 

Varietal name 

CA514272、Hpms2-21、BM61910、CB164897、CA525390、Hpms1-69、CA516439、Hpms1-139、

Hpms1-3、Hpms1-155、CA524065、BM64867、 CA525274、Hpms1-43、CA519548 

1 ZYCTJ 1 1 0-0 1 1-  0 0-  0 1- 1 1- 1 0 0 0 -

 0 1 0 1 - 1 0 1 0 - 1 0 - 1 1-0 1 

 -0 1 1-  1 0 0 - 1 0  -0 1 0 

2 XZCTJ 1 1 0 -0 1 1 - 0 0 - 0 1-1 1-  1 0 0 0

 - 0 1 0 1 - 1 0 1 0 - 1 0  -1 1 -

 0 1 - 0 1 1  -1 0 0  -1 0 - 0 1 0 

3 ZYDYZ 1 1 0  -1 1 1-  1 1- 0 1-  1 1-  1 0

 0 1- 0 1 0 1 - 1 1 1 1 -1 1-  0 0- 0 1

 - 0 1 0 - 1 0 0-  1 1 - 1 1 0 

4 Z041035  1 0 0 - 0 1 1 - 1 1  -1 0 - 1 0-  1

 0 0 1-  0 1 0 1- 1 0 1 0-  0 1-  0

 0 - 1 0-  0 1 1-  1 0 1-  0 1- 0 1

 0 

5 Z042124A 1 1 0-  0 0 1-  1 1-  0 1-  1 1 - 1

 0 0 1 - 1 1 0 0-1 0 1 0 - 0 1-  1 1

 - 0 1-  0 1 0 - 1 0 0- 0 1 - 0 1 0 

6 Z042001A2  1 1 0 - 0 0 0-  1 1-  0 1- 1 1 - 1

 0 0 0-  0 1 0 0  -1 0 1 0-  1 1 -1

 1 - 1 0 - 0 1 1  -1 1 0 - 1 1  -0

 1 0 

7 Z042089  1 1 0  -0 0 1 - 1 1 - 1 0 - 1 1  -1

 0 0 -  0 1 0 1-  1 0 1 0- 1 1 - 1

 0  0 1 -0 1 0 - 1 0 0 - 1 1-  1 1

 0 

8 Z043029-2  1 1 0- 1 0 1-  1 1- 0 0 - 0 1  -1 0

 1 -  0 0 0 0 - 1 0 1 0- 0 1 - 0 0

  -1 0-  0 1 0 - 1 0 0 - 1 1-  0 1

 0 

9 Z042196E  1 1 0  -0 1 1 - 1 0 - 0 1-  1 1-  1

 0 0 1- 0 1 0 1-  1 0 1 0 - 0 0 - 

   1 0 - 0 1 0-  1 0 0 - 0 1 - 0

 1 0 

10 Z042005A 1 0 0 - 0 0 1-  1 1-  0 1-  1 1 -1 0

 0 0-  0 1 0 1- 1 1 1 0-  1 1-  0 0

 - 1 0-  0 1 1 - 0 1 1-  1 - 0 1 0 

11 Z042004A2 1 1 0 - 0 1 1 - 0 1- 0 1 - 1 1 - 1 0

 0 1-  0 1 0 1-  1 0 1 0 - 0 1 - 1

 0  -1 0 - 0 1 1-  0 1 1  0 1-  0

 0 1 

12 Z052212C 1 1 0- 0 1 0  -0 1- 1 0 - 1 1- 1 0 1 0

 - 0 1 0 1 - 1 0 1 0  -1 1 -1 1  -0

 1 - 0 1 1 - 0 1 0 - 1 0  -0 1 1 

13 042035C 1 1 0 - 0 1 1 - 1 0 - 0 1 - 1 1-  1

 0 1 1 - 0 1 0 1-  1 0 1 0-  1 1- 

 1 0 - 0 1-  0 1 1-  1 1 0-  1 1- 

 0 1 1 
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  续表 3 

Continuing table 3 

序号 

No. 

品种名称 

Varietal name 

CA514272、Hpms2-21、BM61910、CB164897、CA525390、Hpms1-69、CA516439、Hpms1-139、

Hpms1-3、Hpms1-155、CA524065、BM64867、 CA525274、Hpms1-43、CA519548 

14 Z042137D  1 0 0 - 0 1 1 - 0 0  -0 1 - 0 0  1

 0 0 1 - 0 1 0 0 - 1 0 1 0- 1 1 - 1

 0 - 1 0-  0 1 1-  0 1 1 - 0 1- 1 0

 0 

15  Z042145D2 1 1 0  -0 1 1- 0 1 - 0 1 - 1 1 - 1 0

 1 0- 0 1 0 1 - 1 1 1 0-  1 1 - 1 1-

 1 0 - 0 1 0-  0 1 1-  1 0 - 0 1 0 

16 Z043019 1 1 1 - 0 0 1-  1 0 - 0 1 - 1 1  -1

 0 1 0 - 0 1 0 0 -1 0 1 0  -0 1-  1

 1 - 1 0 - 0 1 1  -1 1 0-  0 1-  0

 1 0 

17 Z042191D 1 1 0 - 0 0 0 - 1 1- 0 0-  1 1- 1 1 0

 0 - 0 1 0 1-  1 1 1 0- 1 1 - 1 0-0 1-

  1 0 1-  0 1 0  -1 0-  0 1 0 

18 SYXML 1 1 0 -0 0 0 - 0 0 - 0 1 - 1 -1  1 0

 0 0 -0 1 0 1 -1 0 1 0-  1 1  -1 0- 

 1 0-  0 1 1 - 1 1 0 - 0 1-  0 1 0 

19 HPXJ1 1 1 0- 0 1 1 - 1 1-  1 0  -0 0  -1 0

 0 1  -1 1 0 1- 1 0 1 0 - 0 1- 1 1-1 0

 - 0 1 1-  1 1 0 - 1 1 - 0 1 0 

20 HPXJ 1 1 0-  0 0 0 - 0 1- 0 0 - 1 0 - 1 0

 0 1 - 0 1 0 -  1 0 1 0-  0 1-  0

 1 -1 0-  0 1 1 - 1 1 0 - 0 1 - 0 1

 0 

21 SYTZJ 1 1 0 - 0 1 0  -1 1-  0 1-  1 1-  1

 1 0 1 -0 1 0 1 - 1 1 1 0 - 1 1-  1

 1 - 1 0-  0 1 0 - 0 1 1- 1 1-  1 1

 1 

22 SYZDT 1 0 0 - 0 0 0-  1 0 - 1 0 - 1 1-  1

 0 0 1-  0 1 0 1- 1 1 1 0-  0 1 -1 1-

  1 0 - 0 1 1 - 1 1 0  -1 1-  1 0

 0 

23 Z04105 1 1 0  -0 1 1 -1 0-  1 0-  1 0-  1 0

 0 0-  0 1 0 1-  1 1 0 0-  0 1 - 0

 1  1 0  0 1 1  -1 1 0-  0 1 - 0

 1 0 

24 DSXJ 1 1 0  -0 0 0 - 1 1  -0 1 -0 0- 1 0 0

 0 - 0 1 0 1 - 1 0 1 0  -1 1-  0 0

 - 1 0-  0 1 0 - 1 0 0-  0 1-  0 1

 0 

25 DSXJ1 1 1 0  -0 1 1-  1 1 - 1 0- 0 0 -1 0 01

 -  0 1 0 1- 1 0 1 0  -0 1-  0 1 

 -1 0 - 0 1 1-  1 1 0  -0 1  -0 1 0 

26 Z042180E 1 1 1- 0 1 1-  0 1-  1 0-  1 0  -1 0

 0 1-  0 1 0 0 - 1 0 1 0 - 1 1 - 

   0 1-  0 1 1 - 1 0 0 - 1 0 - 0

 0 1 
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  续表 3 

Continuing table 3 

序号 

No. 

品种名称 

Varietal name 

CA514272、Hpms2-21、BM61910、CB164897、CA525390、Hpms1-69、CA516439、Hpms1-139、

Hpms1-3、Hpms1-155、CA524065、BM64867、 CA525274、Hpms1-43、CA519548 

27 Z042154E 1 1 0 - 1 0 1-1 1-  0 1-  1 1 - 1 0 0

 0 - 0 1 0 0-  1 0 1 0 - 0 1 - 1 1-

  0 1-  0 1 0 - 1 0 0 - 0 1 - 0 1

 0 

28 MTTZJ 1 1 0-0 1 1  -1 1-  0 1 - 1 0- 1 0 0 0

  -0 1 0 1 - 1 0 0 0-  0 1-  1 0 

 -1 0 - 0 1 0- 0 1 0 - 1 0-  0 1 0 

29 Z042110D 1 1 1-  1 0 1 - 1 1-  0 1 - 1 1  -1

 1 0 1-  0 1 0 1-  0 1 1 0-  0 1 

 -1 0 - 0 1 -1 1 0 - 1 1 0 - 1 0  -1

 1 1 

30 4Z042214 1 1 0-  1 1 1-  1 1-  1 1- 1 1 -1 0 0

 1  -1 1 0 1 - 1 0 1 0  -1 1 - 1 1

 -    0 1 1-  1 1 0 - 1 1 - 0 1

 0 

31 Z05210A2  1 0 1  -0 1 1 - 0 1-  0 1  -1 0-  1

 0 0 0 - 0 1 0 1-  1 1 1 0 - 0 1- 

 1 1-  0 1 - 0 1 1-  1 0 1 -1 0-  0

 0 1 

32 Z052204  1 1 0-  0 1 0  -0 1 - 1 0  1 1-  1

 1 0 1  -0 1 0 1 - 0 1 0 0 - 0 1 

 -1 0-  1 0 - 0 1 1-  0 1 0  -1 1- 

 0 1 1 

33 FGYTJ13 1 1 0-  1 1 1-  1 1-  0 1-  1 1 - 1

 0 0 1-  1 0 0 0  -1 1 1 0  -0 1- 

 0 0 - 1 0 - 0 1 0 - 1 0 0  -1 1 -

 0 0 1 

34 FGYTJ14 1 1 0  -0 0 0 - 0 0 - 0 1 - 1 1 - 1

 0 0 0-  1 0 0 0 -1 1 1 0  -0 1 -0 0

  -1 0 - 0 1 0-  1 0 0 - 0 1-  0 0

 1 

35 HXDWLJ 1 1 0-  0 1 1 -1 0  -1 0  -1 1 - 1 0

 0 1  -0 1 0 1  -1 0 1 0 - 1 1-  0

 1 - 0 1-  0 1 1-  0 1 1-  0 1 - 0

 1 0 

36 JH1 1 1 0 -1 0 0 -1 0 - 0 1 - 1 0-  1 0 0

 1- 1 1 0 1-  1 0 1 0  -0 1 - 0 1 -

 1 0  -0 1 1- 1 1 0-  0 1  -1 0 0 

37 DFXJ 1 1 0 - 0 1 1 -0 0 - 0 0  -1 1- 1 0 0

 1 - 0 1 0 -  1 0 1 0-  0 1-  0 0

 - 1 0 - 0 1 0- 1 0 0 - 0 1 - 0 1 0 

38 Z042049C  1 1 0-  1 1 0  -1 1 - 0 1-  1 1 - 1

 0 1 0  -0 1 0 1  -1 0 1 0 - 0 1- 

 1 1 - 1 0 - 0 1 1 - 1 0 1-  1 1- 

 0 1 1 
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  续表 3 

Continuing table 3 

序号 

No. 

品种名称 

Varietal name 

CA514272、Hpms2-21、BM61910、CB164897、CA525390、Hpms1-69、CA516439、Hpms1-139、

Hpms1-3、Hpms1-155、CA524065、BM64867、 CA525274、Hpms1-43、CA519548 

39 Z042102E 1 0 0-  1 1 1-  1 1-0 1-  1 1-  1 1 1

 1 - 0 0 0 0 - 1 1 1 0 - 0 1 - 1 0

 - 1 0  0 1 1  1 0 0  -1 1  0 1

 0 

40 Z042008A  1 1 1  -1 0 1 - 1 1 - 0 1-  1 0 - 1

 0 0 0 - 0 1 0 1 - 1 0 1 1- 1 0-  1

 0 - 1 0-  0 1 0  -1 0 0  -1 0 - 0

 1 0 

41 Z042037C  1 1 0 -1 0 0-  1 1 -1 0-  0 1- 1 0 0 1-1

 1 1 1- 1 0 1 0 - 1 1 - 1 1  -0 1- 

 1 1 1  -1 1 0  -1 0 - 0 1 0 

42 Z047044A  1 1 1 - 1 1 1 - 1 1 - 0 1 - 1 1- 

 1 0 1 1-  0 1 0 1- 1 0 1 0-  1 1- 

 1 1-  1 0-  0 1 0-  1 0 1 - 1 0- 

 0 1 0 

43 Z042051C  1 1 1- 0 1 1-  1 1 - 1 0- 1 1 - 1 0 0

 1-  0 1 0 1-  1 0 1 1  1 1  1 1

  -0 1 - 0 1 0 - 1 1 1 -0 1 - 0 1 0 

44 Z052224 1 0 0 - 0 1 0  -0 0 - 0 1 - 1 0 - 1

 0 1 0  -0 1 0 1 - 1 0 1 0 - 1 1 -

 1 1- 1 0-  0 1 0-  1 0 0 - 1 0 - 0

 1 0 

45 Z047068B  11 0-  0 0 0  -1 1-  0 0 - 1 1- 1 0 0

 0 - 0 1 0 1-  1 0 1 0 - 0 1 - 1 0

  -0 0  -1 0 1  -1 0 0 - 0 1- 0 1 1 

46 Z055027 1 1 0 - 1 0 1 - 1 1 - 1 0 - 0 1  -1

 0 0 0 - 1 1 0 1-  1 0 1 0- 1 1 - 1

 0 - 1 0-  0 1 1-  1 1 0 - 1 1-  1

 0 0 

47 J1 1 1 0 - 1 1 1 - 0 0 - 0 1  -1 0-  1

 0 0 1-  1 1 1 0 - 1 1 1 1 - 0 1-  0

 0 - 0 1 - 0 1 1-  1 0 0- 1 0 - 0 1

 0 

48 Z042099E 1 1 0 - 1 0 1 - 1 1  -0 1 - 1 0 -1 0

 1 1 - 0 1 0 1-  1 0 1 0  -1 1- 0 1-

  0 1 -0 1 1 -1 1 0 - 1 1-  0 1 0 
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表4 48个辣椒地方种的SRAP数字化指纹 

Table 4 SRAPfingerprint data of 48 local capsicum varieties   

序号 

No. 

品种名 称

Varietal name 

 me4 +em6、 me5 +em6、me3+ em3、 me1+ em3、 me1+ em6、 me5+em7、 me2 +em8、 me1 

+em7、 me2 +em7、 me5+em8 、me7+em5 

1 ZYCTJ 011110010-000000-01110-1111110-0000000-111001-00000000000-01001001111101010-0000010000

-1101001111100 0-11100  

2 

 

XZCTJ 

 

011110001-000000-00111-1111110-1101000-111001-00010001000-00001100101010010-0000010000

-110111111 1101 0-11100 

3 ZYDYZ 

 

 0 0 0 0 0 1 0 0 0  -0 0 0 0 0 0 -

 1 1 1 1 0  -1 0 1 1 1 1 1 - 1 1 1

 0 0 1 1  -1 1 1 0 1 1 - 1 1 1 0 1

 0 1 1 1 0 1  -1 1 0 0 1 0 1 0 1 0

 0 0 0 0 0 1 1  -0 1 0 0 0 1 0 0 0

 1 - 1 1 0 1 1 1 1 1 0 0 1 0 0 0 

 -1 1 1 0 1 

4 Z041035  

 

1 1 1 1 1 1 1 1 1 - 1 1 1 1 1 1 - 1

 1 1 1 1 - 1 0 0 0 0 1 1 - 1 1 1 1

 0 1 1 - 0 0 0 0 1 1 - 1 1 0 1 0 0

 0 1 0 1 0 - 1 1 0 0 1 1 1 1 1 0 0

 0 0 0 1 1 0 - 0 1 0 1 0 0 0 0 0 1

 - 0 0 1 1 1 1 1 0 1 1 1 0 0 0 - 0

 0 0 0 1 

5 

 

Z042124A 

 

1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 - 0 0 0 0 0 0 -

 1 1 1 1 0 - 1 0 1 1 1 1 1 - 1 1 1

 0 0 1 1  -1 1 1 0 1 1 - 0 0 1 1 0

 0 0 1 0 1 0 - 1 1 0 0 1 0 1 0 1 0

 1 1 0 0 1 1 1 - 0 1 1 1 1 1 0 0 0

 1 - 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 0 0 -

 1 1 1 0 1 

6 

 

Z042001A2

  

1 1 1 1 1 1 1 1 1 - 0 1 1 1 1 0 - 1

 1 1 1 0 - 1 0 1 1 1 1 1 - 0 0 0 0

 0 0 0 - 0 0 0 0 0 1 - 1 1 1 0 0 0

 0 1 0 1 0 - 0 1 0 0 1 0 0 1 1 0 0

 1 0 0 1 1 1 - 0 0 0 0 0 1 1 0 0 1

 - 1 1 0 1 1 0 1 0 1 0 0 0 0 0  -0

 0 0 0 0    

7 

 

.Z042089  

 

0 1 1 1 1 0 1 1 1 - 0 1 1 1 1 0 - 0

 0 1 1 0  -1 0 0 0 0 1 0 - 1 1 1 1

 0 1 1 -1 1 1 0 0 1  -1 1 0 0 0 0 0

 1 0 1 0  -1 1 1 0 1 1 0 1 1 0 0 0

 0 0 0 0 0  -0 0 0 0 0 1 0 1 0 1- 

 1 1 0 1 0 0 1 0 0 0 1 1 0 0 - 1 1

 1 0 0 

8 

 

Z043029-2 

 

 0 1 1 0 1 0 0 0 1 - 1 1 1 1 1 0 -

 0 1 1 1 0 - 1 0 1 1 1 1 1 - 1 1 1

 1 0 1 1  -1 1 1 0 1 1 - 0 0 0 0 0

 0 0 0 0 1 1 - 1 1 0 0 1 0 1 1 1 0

 0 0 0 1 0 1 1  -0 0 1 0 0 0 1 0 0

 1 - 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 0 

 -1 1 1 0 1 
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  续表 4 

Continuing table 4 

序号 

No. 

品种名 称

Varietal name 

 me4 +em6、 me5 +em6、me3+ em3、 me1+ em3、 me1+ em6、 me5+em7、 me2 +em8、 me1 

+em7、 me2 +em7、 me5+em8 、me7+em5 

9 

 

Z042196E  0 0 0 0 0 0 0 0 0 - 0 1 1 0 0 0 - 0

 1 1 1 0 - 1 0 1 1 1 1 1 - 0 0 0 0

 0 0 0  -0 1 1 0 1 1 - 1 1 1 0 0 0

 0 1 0 1 0 - 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0

 0 0 0 0 0 0  -0 0 0 0 0 1 1 0 0 1-

  0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 0 1 - 0

 1 1 0 1  

10 Z042005A 

 

 0100 0000 0-111 110- 11110-101 1111 -0001100-011001-011 1001 1010 -110 0100 0001

 1010 0 0-01 0001 1001-0101 1110 0011 00-0 1100  

11 

 

Z042004A2  1 1 1 1 1 1 0 1 1-  0 1 1 1 1 1 -

 0 1 1 1 1-  1 0 1 1 1 1 1 - 0 0 0

 0 1 0 0 - 0 0 0 0 1 1 - 0 1 0 1 0

 1 0 0 1 0 0 - 0 1 1 0 1 0 0 0 1 0

 0 0 1 1 1 0 0  -0 1 0 0 0 0 1 0 0

 1 - 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 0 0 0 -

 0 0 0 0 1 

12 Z052212C 

 

 1 1 1 1 1 1 1 1 1 - 0 1 0 0 0 0 -

 1 1 1 1 0 - 1 0 1 1 1 1 1 - 0 0 0

 1 0 1 0 - 0 0 1 0 0 1 - 0 0 1 0 1

 1 0 1 0 1 0 - 1 1 1 0 1 0 0 1 1 0

 0 1 1 1 1 1 1 - 0 1 0 0 0 0 0 0 0

 1 - 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 0 0 1 -

 0 0 1 0 0   

13 

 

042035C 

 

 0 1 1 1 1 0 0 1 1 - 0 1 1 1 1 1- 

 0 1 1 0 0 - 0 0 0 0 0 1 0 - 0 0 0

 1 1 0 0  -0 0 1 0 1 1 - 1 1 1 0 0

 0 0 1 0 1 0 - 0 1 0 0 0 1 0 0 0 0

 0 0 0 0 0 0 0 - 0 1 0 0 0 0 0 0 0

 1  -0 0 1 0 1 0 0 1 1 1 1 1 0 1 

 -0 0 1 0 1  

14 Z042137D  1 1 1 1 1 1 0 1 1 - 1 1 1 1 1 1-  1

 1 1 1 1 - 1 0 1 1 1 1 1 - 1 1 1 0

 0 1 1 - 1 1 1 0 0 1 - 0 0 0 0 0 0

 0 1 0 1 0 - 1 1 0 0 1 1 1 1 1 0 0

 0 0 1 1 1 0 - 0 1 0 0 0 1 0 1 0 1

 - 1 1 0 1 1 0 0 1 0 0 1 1 0 0 - 1

 1 1 0 0 

15 

 

Z042145D2 

 

 1 0 1 0 0 0 0 1 1 - 0 1 1 1 1 0 -

 1 1 1 1 0 - 1 0 1 0 0 1 0-  1 0 1

 1 0 1 1 - 0 0 1 0 0 1 - 0 0 1 0 1

 0 0 1 0 0 0 - 0 1 0 0 0 1 0 0 1 0

 0 0 0 0 0 0 1 - 0 0 1 0 0 0 1 0 0

 1 - 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 0 0 0 -

 0 0 1 0 0 
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  续表 4 

Continuing table 4 

序号 

No. 

品种名 称

Varietal name 

 me4 +em6、 me5 +em6、me3+ em3、 me1+ em3、 me1+ em6、 me5+em7、 me2 +em8、 me1 

+em7、 me2 +em7、 me5+em8 、me7+em5 

16  Z043019 

 

 0 1 1 0 0 0 0 1 1 - 0 1 1 1 1 1 -

 1 1 1 1 0-  1 0 1 1 1 1 1 - 1 1 1

 1 0 1 0 - 1 1 1 1 0 1-  1 1 0 0 1

 0 0 1 0 1 0 - 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1

 0 0 0 0 1 1 1 - 0 0 1 0 0 1 0 0 0

 1-  1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 1 0 0 0 -

 1 1 1 1 0  

17 Z042191D  1 1 1 1 1 1 1 1 1 - 0 1 1 1 1 0- 

 0 0 1 1 0 - 1 0 0 0 0 1 0-  1 1 1

 0 0 1 1  -0 0 0 0 0 1 - 1 1 1 0 0

 0 0 1 0 1 0 - 1 1 0 0 1 0 1 1 1 0

 0 1 0 0 1 1 1 - 0 1 0 0 0 0 1 0 0

 1-  1 1 0 1 1 0 0 1 0 0 1 0 0 0 -

 0 0 0 0 0   

18 SYXML 

 

 0000 0000 0-00 0100 -010 01-1011011-00 0000 0-111 011-0 0010 0010 01-01

 11111011100000 0  -0000010 000-1101 1001 0001 01-11101     

19 

 

HPXJ1 

 

1 1110 0001 1-01 0111 -101 10-1011111-0000000- 111001-00 0000 0101 0-110 0101 0110

 0101 1 0-011001 0001 -1101110111100 1-111 00       

20 

 

HPXJ 011110001-111111-11111-1011101-1101011-111001-00010001000-01001001100100010-00000100

 01-11 011111111010-11100 

21 

 

SYTZJ  0 1 1 1 0 0 0 1 1 - 0 1 0 1 1 1 -

 1 1 1 1 0 - 1 0 1 1 1 1 1 - 0 0 0

 1 0 0 0  -0 0 0 0 0 0  -1 1 1 1 0

 0 0 1 0 1 0 - 0 1 0 0 0 1 0 0 1 0

 0 0 1 0 1 0 0 - 0 1 1 0 0 0 1 0 1

 1 - 1 1 0 0 1 0 0 0 0 0 1 1 0 1 -

 0 0 0 0 0 

22 

 

SYZDT  0 1 0 1 0 0 0 0 0 - 0 1 0 0 0 0 -

 1 1 1 1 0 - 1 1 1 1 1 1 1 - 0 0 0

 1 0 0 0 - 0 0 0 0 0 0 - 0 0 1 1 0

 0 1 0 0 0 0 - 0 1 0 0 1 1 0 0 0 1

 0 0 1 0 0 0 0 - 0 1 1 0 0 0 0 0 0

 1 - 1 1 0 0 1 0 0 0 0 0 1 1 0 0 -

 0 0 0 0 0  

23 

 

Z04105 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 - 0 1 1 1 1 0 -

 0 1 1 1 1 - 1 0 0 0 0 1 1 - 1 1 1

 0 0 1 1  -1 1 0 0 0 1 - 0 0 0 0 0

 0 0 0 0 0 0 - 1 1 0 0 1 0 1 1 1 0

 0 0 0 1 0 1 1  -0 0 0 0 0 1 0 0 0

 1 - 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 0 0 0 -

 1 1 0 0 0  

24 

 

DSXJ 

 

 000100000-000100-01001-1 0110 11-0000000-111001-00000001001 -00001000000000000-01

 1010 1001 -000 0000 0000 000- 11100   
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  续表 4 

Continuing table 4 

序号 

No. 

品种名 称

Varietal name 

 me4 +em6、 me5 +em6、me3+ em3、 me1+ em3、 me1+ em6、 me5+em7、 me2 +em8、 me1 

+em7、 me2 +em7、 me5+em8 、me7+em5 

25 

 

DSXJ1 

 

 0000 0001-10100001111010 11111-  00000 -0 0 - 111 11  -

 0 0 0 0 0 0 0 1 0 1 0-  1 1 0 0 1

 0 1 0 1 1 0 0 0 1 0 0 0 - 0 1 0 0

 0 0 0 0 0 1 - 1 1 0 1 1 0 0 0 0 1

 0 1 0 0 - 1 1 1 1 1      

26 

 

Z042180E 

 

 0 0 0 0 0 0 0 0 0-  0 0 0 0 0 0 -

 0 1 1 1 0 - 1 1 1 1 1 1 1-  1 1 1

 1 0 1 1  -1 1 1 0 0 1 - 0 0 0 0 0

 0 0 0 0 0 0  -1 1 0 1 1 0 1 1 1 1

 0 0 0 0 1 1 1 - 0 0 0 1 1 1 0 0 1

 1 - 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 0 0 0 

 -1 1 1 0 0   

27 

 

Z042154E 

 

 0 1 1 1 1 1 1 1 1 - 0 1 1 1 1 1- 

 1 1 1 1 0 - 1 0 0 0 0 0 0 - 1 1 1

 1 1 1 1  -1 1 1 0 1 1 - 0 0 0 1 0

 0 0 0 1 0 1 - 0 1 0 0 1 0 0 0 1 0

 0 1 0 0 1 1 1 - 0 0 0 1 1 0 1 0 0

 1 - 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 1 -

 1 1 1 0 1 

28 MTTZJ 

 

 0 0 0 0 0 0 0 0 0 - 0 0 0 0 0 0 -

 1 1 1 1 0 - 1 0 0 0 0 1 0 - 0 0 0

 1 0 0 0 - 0 0 0 0 0 0 - 0 0 1 1 0

 0 0 1 0 1 0  -0 1 0 0 1 1 0 1 1 0

 0 0 1 0 1 0 0 - 1 0 0 0 0 0 1 0 0

 1 - 1 1 0 0 1 0 0 0 0 0 1 1 0 1 -

 0 0 0 0 0      

29 

 

Z042110D 0 1 1 1 1 0 0 0 1 - 0 1 0 0 1 1 - 1

 1 1 1 0  -1 0 1 1 1 1 0 - 1 1 1 1

 0 1 1 - 1 1 1 0 0 1 - 0 0 0 0 0 0

 0 0 0 0 0  -1 1 0 0 1 0 1 1 1 1 0

 0 0 1 0 1 1 - 1 0 0 0 0 1 1 1 0 1

 - 1 1 0 1 1 1 1 1 1 0 1 1 0 0 - 1

 1 1 0 0  

30 4Z042214 

 

 0 0 1 0 0 0 0 1 1 - 0 0 0 0 0 0- 

 0 1 1 1 0 - 1 0 0 0 0 1 1-  1 1 0

 0 0 1 1 - 0 0 0 0 1 1  -1 1 0 1 0

 1 0 1 0 1 0  -0 0 0 0 0 1 0 0 1 0

 0 1 0 0 1 0 0 - 1 1 1 0 1 1 1 1 1

 1 - 1 1 0 0 0 1 1 1 1 1 1 0 0 0 -

 0 0 0 0 1   

31 

 

Z05210A2  1 1 1 1 1 1 0 1 1 - 0 1 1 1 1 1 - 0

 1 1 0 0 - 1 0 1 1 1 1 1 - 0 0 0 1

 1 0 0 - 0 0 1 1 0 1 - 0 0 1 1 0 0

 1 0 0 1 0 - 0 1 0 0 0 1 0 0 1 0 0

 1 1 0 0 0 0 - 0 0 0 0 0 1 0 0 0 1-

  0 0 0 0 1 1 1 1 1 1 1 1 0 0 - 0

 0 1 1 0   
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  续表 4 

Continuing table 4 

序号 

No. 

品种名 称

Varietal name 

 me4 +em6、 me5 +em6、me3+ em3、 me1+ em3、 me1+ em6、 me5+em7、 me2 +em8、 me1 

+em7、 me2 +em7、 me5+em8 、me7+em5 

32 

 

Z052204  

 

0 1 1 1 1 1 1 1 1 - 0 1 1 1 1 1-  1

 1 1 1 0  -1 0 1 1 1 1 1-  1 1 1 1

 0 1 1 - 1 1 1 0 1 1 - 0 0 0 0 0 0

 0 0 0 0 0 - 1 1 0 0 1 1 1 1 1 0 0

 0 0 0 1 1 1  -0 0 0 0 0 0 1 0 0 1

 - 1 1 0 1 1 0 0 0 0 0 1 0 0 0 - 1

 1 1 0 1  

33 

 

FGYTJ13 

 

 0 1 1 1 1 1 0 1 1 - 0 1 1 1 1 1- 

 1 1 1 1 0 - 1 0 1 1 1 1 1 - 1 1 1

 0 0 1 1 - 1 0 0 1 1 1-  0 0 0 0 0

 0 0 0 0 0 0 - 1 1 0 0 1 0 1 0 1 0

 0 0 0 0 1 0 1 - 0 0 0 0 0 1 1 0 0

 0-  1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 1 0 0 0 -

 1 0 0 1 1    

34 

 

FGYTJ14 1 0 0 0 0 0 0 0 0 - 0 0 0 0 0 0 - 1

 1 1 1 0 - 1 0 1 1 1 1 1 - 1 1 1 0

 0 1 1 - 1 0 0 0 0 1 - 1 1 0 1 0 0

 0 1 0 1 0 - 1 1 0 0 1 0 0 0 1 0 0

 0 0 0 1 0 0  -0 0 0 0 0 1 1 0 0 1

  -1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 0 0 0 - 1

 0 0 0 0 

35 

 

HXDWLJ 

 

 0 0 1 0 0 0 1 1 0 - 0 1 0 1 1 1 -

 1 1 1 1 0  -1 0 1 1 1 1 1 - 0 0 0

 1 0 0 0 - 0 1 0 1 0 1  -1 1 1 1 0

 1 0 0 0 0 1 - 0 1 0 0 1 1 0 1 0 0

 0 0 1 0 1 1 0  -0 0 0 0 0 0 0 0 0

 1  -1 1 0 0 1 0 0 0 0 0 1 1 0 0 -

 0 1 0 1 0     

36 JH1 

 

1 1 1 1 1 1 1 0 0 1  -1 1 1 1 1 0 -

 0 0 0 0 0 - 1 1 1 1 1 1 1 - 1 1 1

 0 0 1 1  -1 1 0 0 1 1 - 0 0 1 1 0

 0 0 0 0 0 0 - 1 1 0 0 1 0 0 1 1 1

 0 0 0 1 0 1 1 - 0 1 1 0 0 1 0 0 0

 1 - 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 0 0 0 0 -

 1 1 0 0 1 

37 

 

DFXJ 00000000-011111-01111-1111110-1101011-111001-00010001001-01011010110100110-0000011000-1

1011111111000-11100  

38 

 

Z042049C  

 

0 0 0 0 0 0 0 0 0 - 0 1 1 1 1 0 - 1

 1 1 1 0 - 1 0 1 1 1 1 1-  1 0 0 1

 0 0 1  -0 0 0 0 0 1 - 0 0 1 0 1 0

 0 1 0 0 0  -0 0 0 1 0 0 0 1 0 0 0

 0 0 0 0 0 0  -0 0 1 0 0 0 0 0 0 1-

  0 0 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 0 1 - 0

 0 0 0 0 
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  续表 4 

Continuing table 4 

序号 

No. 

品种名 称

Varietal name 

 me4 +em6、 me5 +em6、me3+ em3、 me1+ em3、 me1+ em6、 me5+em7、 me2 +em8、 me1 

+em7、 me2 +em7、 me5+em8 、me7+em5 

39 

 

Z042102E 

 

 0 1 1 1 1 1 1 1 1 - 1 1 1 1 1 1 -

 1 1 1 0 1 - 1 1 1 1 1 1 1 - 1 1 1

 1 0 1 1 - 1 1 1 0 1 1 - 0 0 0 0 0

 0 0 0 0 0 0 - 1 1 0 0 1 1 1 1 1 0

 0 0 0 0 1 1 1 - 0 1 0 1 1 1 0 0 0

 1 - 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 0 0 -

 1 1 1 0 1 

40 Z042008A 

 

1 0 1 1 1 1 1 0 1 1-  0 1 1 1 1 1 -

 1 1 1 1 0  -1 1 1 1 1 1 1 - 1 1 1

 0 0 1 1  -0 0 1 1 1 1 - 1 1 1 1 0

 1 0 1 0 1 0  -0 0 0 0 0 1 0 0 1 0

 1 1 1 0 1 1 1 - 0 0 0 0 1 0 0 0 0

 1 - 1 1 0 1 1 1 1 1 1 0 1 0 0 0 

 -0 0 1 1 1 

41 

 

Z042037C  

 

0 1 1 1 1 0 0 0 1 - 0 1 1 1 1 0 - 1

 1 1 1 0  -1 1 1 1 1 1 0 - 1 1 0 0

 0 1 1 - 1 1 1 0 0 1 - 1 1 1 0 0 0

 1 1 0 1 0 - 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0

 0 0 0 0 0 0 - 0 1 0 0 0 0 1 0 0 1-

  1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 0 - 1

 1 1 0 0  

42 

 

Z047044A  0 1 1 1 1 0 0 1 1 - 0 1 1 1 1 0- 

 1 1 1 1 0 - 1 1 1 1 1 1 1 - 1 1 0

 0 0 1 1 - 0 1 1 1 1 1 - 0 1 1 0 0

 0 0 1 0 1 0  -0 0 0 0 1 1 1 1 1 1

 1 1 1 1 1 1 1 - 0 1 1 1 0 1 1 0 0

 1 - 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 1 1 0 0 

 -0 1 1 1 1   

43 

 

Z042051C  

 

0 1 1 1 1 1 1 1 1 - 0 1 1 1 1 0-  1

 1 1 1 0 - 1 1 1 1 1 1 1 - 0 0 0 0

 1 1 0 - 0 0 1 0 1 1 - 0 0 1 1 0 0

 0 0 1 0 0 - 1 1 1 1 0 0 0 0 1 0 1

 1 0 0 0 0 0  -0 0 0 1 1 0 1 1 0 1

 - 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 1 0 1 0 - 0

 0 1 0 1 

44 Z052224 

 

 0 1 1 1 0 0 1 1 0 - 0 1 1 1 1 1 -

 0 0 0 0 0 - 1 0 0 0 0 0 0-  1 1 1

 1 0 1 1  -1 1 1 0 1 1 - 1 0 0 0 0

 0 0 0 1 0 0  -0 0 0 0 0 0 0 0 0 0

 0 0 0 0 0 0 0  -0 0 0 0 0 0 1 0 0

 1 - 0 0 1 0 1 0 1 1 0 0 1 1 1 0 -

 1 1 1 0 1 
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  续表 4 

Continuing table 4 

序号 

No. 

品种名 称

Varietal name 

 me4 +em6、 me5 +em6、me3+ em3、 me1+ em3、 me1+ em6、 me5+em7、 me2 +em8、 me1 

+em7、 me2 +em7、 me5+em8 、me7+em5 

45 

 

Z047068B  

 

0 0 0 0 0 0 0 0 0 - 0 1 0 0 0 0 - 0

 0 0 0 0 - 1 0 0 0 0 1 0  1 1 1 1

 0 1 1 - 1 1 1 0 0 1 - 0 0 0 0 0 0

 0 0 0 0 0 - 1 1 0 0 1 1 0 0 1 1 0

 0 0 0 0 1 1  -0 0 0 0 0 1 0 0 0 1

 - 1 1 0 1 1 1 1 0 0 0 1 1 0 0 - 1

 1 1 0 0 

46 

 

Z055027  1 1 1 1 1 1 0 1 - 0 0 0 0 0 0 - 1

 1 1 1 0 - 1 0 1 1 1 1 1-  1 1 1 0

 0 1 1 - 0 0 0 0 1 1  -0 0 1 1 0 0

 0 0 0 0 0 - 1 1 0 0 1 0 1 1 1 1 0

 0 0 0 0 1 1  -1 0 0 1 1 0 0 0 0 1

 - 1 1 0 1 1 1 1 0 0 1 0 1 0 0 - 0

 0 0 0 1  

47 

 

J1 

 

 1 1 1 1 1 1 1 0 1-  1 1 1 1 1 1- 

 1 1 1 1 0  -1 0 1 1 1 1 1 - 1 1 1

 0 0 1 1 - 0 0 0 1 0 1 - 0 0 1 1 0

 0 0 1 0 1 0 - 1 0 0 0 1 0 1 0 1 0

 0 0 0 1 0 0 0 - 0 1 0 1 0 1 0 0 0

 1 - 0 0 1 0 1 1 1 0 0 0 1 0 0 1 -

 0 0 0 1 0  

48 Z042099E 

 

 0 1 1 1 1 1 0 1 1 - 0 1 1 1 0 1 -

 0 0 0 0 0  -1 1 1 1 1 1 1 - 1 1 0

 0 0 1 1  -0 0 0 1 0 1 - 1 1 1 0 0

 0 1 1 0 1 0  -1 0 0 0 1 0 1 1 1 1

 0 0 0 0 0 1 0 - 0 0 0 1 00 1 0 0 1-

  1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 0 - 1

 1 1 0 0 
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