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摘　 要： 采用 ＳＣｏＴ 标记分析了 １８ 个皂荚种质的遗传多样性，并采用 ＵＰＧＭＡ 法对 １８ 个皂荚种质进行了聚

类分析。 在此基础上，通过筛选出的多态性条带构建了 １８ 个皂荚种质的 ＳＣｏＴ 指纹图谱。 扩增结果表明：

从 ５１ 个 ＳＣｏＴ 引物中筛选了 １５ 个引物进行 ＰＣＲ 扩增，共扩增出 ２２６ 条带，其中多态性条带 ２１６ 条，多态性

比率为 ９６．６１％。 各引物多态性信息含量（ＰＩＣ）、观测等位基因数（Ｎａ）、有效等位基因数（Ｎｅ）、Ｎｅｉ’ ｓ 基因

多样性指数（Ｈ）和 Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ 信息指数（ Ｉ）的平均值分别为 ０．８７５ ９、１．９６４ ９、１．４４０ １、０．２７２ ６、０．４２６ １。 １８

个皂荚种质的遗传相似系数在 ０．４９１ ４～ ０．９３８ １ 之间，表明供试材料之间具有较丰富的遗传多样性。 聚类

分析结果表明： 在遗传相似系数为 ０．６０ 处可将 １８ 个皂荚种质分为 ３ 组，其中野皂荚单独为一组，山皂荚和

皂荚⁃Ｔ 聚为一组，其它皂荚材料聚为一组。 利用 ３ 个引物扩增的 ８ 个多态性位点构建了 １８ 份皂荚种质资

源的 ＤＮＡ 指纹图谱，可以将其区分并精准鉴定。 该研究结果为皂荚种质的鉴定和新品种选育提供了一定

的理论依据。
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　 　 皂荚属（Ｇｌｅｄｉｔｓｉａ Ｌｉｎｎ．） 系豆科苏木亚科， 全

世界约 １２ 种， 主要分布于亚洲、美洲和热带非洲

（顾万春等，２００３）。 中国产 ８ 种， 引进 １ 种， 其中

中国皂荚是分布在我国的特有种， 广泛分布于我

国东北、华北、华东、华南等地， 多生长于平原、山
谷及丘陵地区。 皂荚能抗旱、耐盐、耐高温，具有

多种多样的生态属性，遗传多样性程度高，是经济

林、用材林、防护林及园林绿化的理想树种（顾万

春等，２００３；杨海东，２００３）。 皂荚具有很高的药用

价值，皂荚、皂刺、皂根、皂叶均可入药，特别是棘

刺是中医治疗乳腺癌、肺癌等多种癌症的常用配

伍药之一， 被列为抗癌中草药（蒋建新等，２００３）。
同时，皂荚还是优良的城市抗污染剂和日用化工

原料（王蓟花等，２００８）， 杀虫、杀鼠效果也非常好

（张宏利等，２０１３）。 目前国内外对皂荚的研究主

要集中在皂荚果实与皂刺中活性成分（张宏利等，
２０１３； 余俐佳等， ２０１６）、引种栽培 （范定臣等，
２０１５）及生态属性（杨海东，２００３）等方面，并开展

了相关的遗传学研究（兰彦平和顾万春，２００６； 李

伟等，２０１３）。 最近，分子标记技术也已开始在皂

荚研究中得到应用。 邢俊连等（２０１７）成功地进行

了皂荚 ＥＳＴ⁃ＳＳＲ 引物的开发与筛选，且证实这些

引物在其近缘种间具有很高的通用性，为以后开

展皂荚种质资源的遗传多样性研究提供有效的分

析方法和手段。 李伟等（２０１７）利用 ＡＦＬＰ 分子标

记技术对 １０ 个南方皂荚群体进行了遗传多样性

分析，结果表明群体内的变异是皂荚遗传变异的

主体，皂荚群体的遗传多样性与遗传结构的形成

不仅与其分布广泛、种子特性及生活史有关，而且

与人为的砍伐、引种、生境片段化等因素有重要关

系，并由此提出了皂荚的保护策略。 就目前而言，
分子标记技术在皂荚的系统进化、种质资源鉴定、
指纹图谱构建等方面还缺乏有效利用。

随着分子生物学的发展，大量的分子标记技

术被开发利用，每种分子标记技术都各有其特点。
目标起始密码子多态性（ ｓｔａｒｔ ｃｏｄｏｎ ｔａｒｇｅｔｅｄ ｐｏｌｙ⁃
ｍｏｒｐｈｉｓｍ， ＳＣｏＴ）是由 Ｃｏｌｌａｒｄ ＆ Ｍａｃｋｉｌｌ（ ２００９）开

发的新目的基因分子标记技术，并首先在水稻上

得以应用，是一种基于单引物扩增反应的分子标

记技术。 ＳＣｏＴ 具有操作简单、通用性良好、多态性

丰富、成本低廉等优点，同时又能对性状进行跟

踪，有利于分子辅助育种，已在多种植物上得到成

功应用（杨祥燕等，２０１３； 王健胜等，２０１５； 王发明

等，２０１７）。 因此，本试验采用 ＳＣｏＴ 标记对河南省

１８ 份皂荚种质资源进行遗传多样性分析，并构建

ＤＮＡ 指纹图谱，以期为皂荚种质资源的鉴定和优

良品种的选育等研究提供科学依据。

１　 材料与方法

１．１ 材料和试剂

材料包括 ３ 个种共 １８ 份，具体见表 １。 除野

皂荚、山皂荚和皂荚⁃Ｔ 为实生苗外，其余的 １５ 份

材料是以单株产量高、单刺（或单果）平均重量重

的皂荚植株为接穗、野皂荚为砧木（济科除外）嫁

接而获得的无性系， 其中部分品种已经通过河南省
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表 １　 供试材料
Ｔａｂｌｅ １　 Ｍａｔｅｒｉａｌｓ ｕｓｅｄ ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ

编号
Ｎｏ．

种名
Ｓｐｅｃｉｅｓ ｎａｍｅ

品种
Ｃｕｌｔｉｖａｒ

采集地
Ｓｏｕｒｃｅ

１ 野皂荚 Ｇｌｅｄｉｔｓｉａ ｈｅｔｅｒｏｐｈｙｌｌａ 河南修武 Ｘｉｕｗｕ， Ｈｅｎａｎ

２ 山皂荚 Ｇ． ｍｅｌａｎａｃａｎｔｈａ 河南新郑 Ｘｉｎｚｈｅｎｇ， Ｈｅｎａｎ

３ 皂荚 Ｇ． ｓｉｎｅｎｓｉｓ 密刺 Ｍｉｃｉ 河南嵩县 Ｓｏｎｇｘｉａｎ， Ｈｅｎａｎ

４ 皂荚 Ｇ． ｓｉｎｅｎｓｉｓ 硕刺 Ｓｈｕｏｃｉ 河南嵩县 Ｓｏｎｇｘｉａｎ， Ｈｅｎａｎ

５ 皂荚 Ｇ． ｓｉｎｅｎｓｉｓ 豫皂 １ Ｙｕｚａｏ １ 河南博爱 Ｂｏ’ａｉ， Ｈｅｎａｎ

６ 皂荚 Ｇ． ｓｉｎｅｎｓｉｓ 太行 ２ Ｔａｉｈａｎｇ ２ 河南博爱 Ｂｏ’ａｉ， Ｈｅｎａｎ

７ 皂荚 Ｇ． ｓｉｎｅｎｓｉｓ 豫皂 ２ Ｙｕｚａｏ ２ 河南博爱 Ｂｏ’ａｉ， Ｈｅｎａｎ

８ 皂荚 Ｇ． ｓｉｎｅｎｓｉｓ 怀皂王 ２ Ｈｕａｉｚａｏｗａｎｇ ２ 河南博爱 Ｂｏ’ａｉ， Ｈｅｎａｎ

９ 皂荚 Ｇ． ｓｉｎｅｎｓｉｓ 皂荚⁃Ｈ Ｚａｏｊｉａ⁃Ｈ 河南新郑 Ｘｉｎｚｈｅｎｇ， Ｈｅｎａｎ

１０ 皂荚 Ｇ． ｓｉｎｅｎｓｉｓ 济科 Ｊｉｋｅ 河南济源 Ｊｉｙｕａｎ， Ｈｅｎａｎ

１１ 皂荚 Ｇ． ｓｉｎｅｎｓｉｓ 嵩刺 １ Ｓｏｎｇｃｉ １ 河南嵩县 Ｓｏｎｇｘｉａｎ， Ｈｅｎａｎ

１２ 皂荚 Ｇ． ｓｉｎｅｎｓｉｓ 博科 Ｂｏｋｅ 河南博爱 Ｂｏ’ａｉ， Ｈｅｎａｎ

１３ 未知 Ｕｎｋｎｏｗｎ 皂荚⁃Ｔ Ｚａｏｊｉａ⁃Ｔ 河南新郑 Ｘｉｎｚｈｅｎｇ， Ｈｅｎａｎ

１４ 皂荚 Ｇ． ｓｉｎｅｎｓｉｓ 焦科 １ Ｊｉａｏｋｅ １ 河南修武 Ｘｉｕｗｕ，Ｈｅｎａｎ

１５ 皂荚 Ｇ． ｓｉｎｅｎｓｉｓ 焦科 ２ Ｊｉａｏｋｅ ２ 河南修武 Ｘｉｕｗｕ，Ｈｅｎａｎ

１６ 皂荚 Ｇ． ｓｉｎｅｎｓｉｓ 焦科 ３ Ｊｉａｏｋｅ ３ 河南修武 Ｘｉｕｗｕ，Ｈｅｎａｎ

１７ 皂荚 Ｇ． ｓｉｎｅｎｓｉｓ 焦科 ４ Ｊｉａｏｋｅ ４ 河南修武 Ｘｉｕｗｕ，Ｈｅｎａｎ

１８ 皂荚 Ｇ． ｓｉｎｅｎｓｉｓ 焦科 ５ Ｊｉａｏｋｅ ５ 河南修武 Ｘｉｕｗｕ，Ｈｅｎａｎ

林木品种审定委员会审定。 另外皂荚⁃Ｔ 是从土耳

其引进种子的 ３ 年生实生苗，曾被当做皂荚品种，
但其所表现出的形态特征与皂荚有较大差异，而
与山皂荚极为相似。 所有材料均随机选取 ３ 株，
每株采集 ２ 片健康、幼嫩叶片，置于－８０ ℃超低温

冰箱保存备用。
试剂为 ２×Ｔａｑ ＭａｓｔｅｒＭｉｘ（含有 Ｔａｑ ＤＮＡ Ｐｏｌｙ⁃

ｍｅｒａｓｅ， ２×Ｔａｑ ＰＣＲ Ｂｕｆｆｅｒ， ３ ｍｍｏｌ·Ｌ⁃１ ＭｇＣｌ２ 和
４００ μｍｏｌ·Ｌ⁃１ ｄＮＴＰ ｍｉｘ）购自北京康为世纪生物

科技有限公司，ＳＣｏＴ 引物根据苏亚春等（２０１２）公

布的 ４０ 条引物序列由金唯智生物科技（北京）有

限公司合成。
１．２ 皂荚基因组 ＤＮＡ 的提取

每个皂荚品种取 ３ 片不同植株的幼嫩叶片等

量混合，采用改良 ＣＴＡＢ 法（张安世等，２００９）提取

皂荚基因组 ＤＮＡ，并将模板 ＤＮＡ 浓度稀释至 ２０

ｎｇ·μＬ⁃１，保存于－２０ ℃备用。
１．３ ＳＣｏＴ⁃ＰＣＲ 分析

选用 ４０ 个 ＳＣｏＴ 单引物（ ＳＣ１⁃ＳＣ４０）和 １１ 个

由 ＳＣｏＴ 单引物搭配而成的引物组合共计 ５１ 个引

物对供试材料进行扩增。 反应体积 １０ μＬ，其中

ＤＮＡ １． ０ μＬ，引物 １． ４ μＬ，２ × Ｔａｑ ＭａｓｔｅｒＭｉｘ ５．０
μＬ，ＲＮａｓｅ⁃Ｆｒｅｅ ｗａｔｅｒ ２． ６ μＬ。 ＳＣｏＴ⁃ＰＣＲ 扩增程

序：首先 ９４ ℃预变性 ５ ｍｉｎ；然后进行 ４０ 个循环，
包括 ９４ ℃变性 １ ｍｉｎ，５０ ℃复性 １ ｍｉｎ，７２ ℃延伸

１．５ ｍｉｎ。 最后 ７２ ℃延伸 ８ ｍｉｎ，４ ℃保存备用。 扩

增产物用 １．５％琼脂糖凝胶分离。
１．４ 数据统计分析

根据电泳结果进行条带的统计分析。 在电泳

图相同位置上若出现 ＤＮＡ 条带记为“１”， 无记为

“０”，形成 １，０ 矩阵，将此矩阵导入 ＰＯＰＧＥＮＥ １．３２软
件进行多态性百分率（ＰＰＬ）、观测等位基因数（Ｎａ）、

０８３１ 广　 西　 植　 物 ３７ 卷



表 ２　 ＳＣＯＴ引物及多态性分析
Ｔａｂｌｅ ２　 ＳＣｏＴ ｐｒｉｍｅｒｓ ｕｓｅｄ ｆｏｒ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ

引物名称
Ｐｒｉｍｅｒ ｎａｍｅ

引物序列 （５＇→３＇）
Ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｆｏｒ ｐｒｉｍｅｒ （５＇→３＇） Ｎ Ｔ ＰＰＬ

（％） ＰＩＣ Ｎａ Ｎｅ Ｈ Ｉ

ＳＣ１ ＣＡＡＣＡＡＴＧＧＣＴＡＣＣＡＣＣＡ １８ １８ １００．００ ０．９００ ７ ２．０００ ０ １．４８９ ８ ０．２８６ ７ ０．４４３ ２

ＳＣ４ ＣＡＡＣＡＡＴＧＧＣＴＡＣＣＡＣＣＴ １４ １４ １００．００ ０．８９７ ５ ２．０００ ０ １．４７８ ２ ０．２９６ ３ ０．４５９ ６

ＳＣ６ ＣＡＡＣＡＡＴＧＧＣＴＡＣＣＡＣＧＣ １０ １０ １００．００ ０．８３０ ５ ２．０００ ０ １．４９７ ６ ０．２９９ ４ ０．４６２ ５

ＳＣ１１ ＡＡＧＣＡＡＴＧＧＣＴＡＣＣＡＣＣＡ ２０ ２０ １００．００ ０．９２１ １ ２．０００ ０ １．４７２ ８ ０．２８５ ２ ０．４４３ ５

ＳＣ１３ ＡＣＧＡＣＡＴＧＧＣＧＡＣＣＡＴＣＧ １８ １８ １００．００ ０．９２５ ６ ２．０００ ０ １．５９１ ０ ０．３４５ ０ ０．５１６ ８

ＳＣ２３ ＣＡＣＣＡＴＧＧＣＴＡＣＣＡＣＣＡＧ １２ １２ １００．００ ０．８７９ ９ ２．０００ ０ １．４６９ ２ ０．２７９ ８ ０．４３３ ５

ＳＣ２７ ＡＣＣＡＴＧＧＣＴＡＣＣＡＣＣＧＴＧ ２０ ２０ １００．００ ０．８９９ ５ ２．０００ ０ １．３７１ ３ ０．２４７ ５ ０．４００ ５

ＳＣ３０ ＣＣＡＴＧＧＣＴＡＣＣＡＣＣＧＧＣＧ １２ １１ ９１．６７ ０．８４８ ７ １．９１６ ７ １．３５６ ０ ０．２３９ ２ ０．３８５ ２

ＳＣ３１ ＣＣＡＴＧＧＣＴＡＣＣＡＣＣＧＣＣＴ １０ １０ １００．００ ０．７８３ ０ ２．０００ ０ １．３４７ ０ ０．２４０ １ ０．３９３ ９

ＳＣ３２ ＣＣＡＴＧＧＣＴＡＣＣＡＣＣＧＣＡＣ １９ １８ ９４．７４ ０．９１９ ４ １．９４７ ４ １．５２５ ２ ０．３１７ ７ ０．４８２ ８

ＳＣ１０＋ＳＣ１１ ＣＡＡＣＡＡＴＧＧＣＴＡＣＣＡＧＣＣ
ＡＡＧＣＡＡＴＧＧＣＴＡＣＣＡＣＣＡ

２０ ２０ １００．００ ０．９１３ ４ ２．０００ ０ １．４４９ ８ ０．２７７ ８ ０．４３５ ０

ＳＣ２１＋ＳＣ２２ ＡＣＧＡＣＡＴＧＧＣＧＡＡＣＣＡＣＡ
ＡＡＣＣＡＴＧＧＣＴＡＣＣＡＣＣＡＣ

１４ １３ ９２．８６ ０．８６８ ３ １．９２８ ６ １．３４３ ４ ０．２２３ ５ ０．３６２ ５

ＳＣ２３＋ＳＣ３２ ＣＡＣＣＡＴＧＧＣＴＡＣＣＡＣＣＡＧ
ＣＣＡＴＧＧＣＴＡＣＣＡＣＣＧＣＡＣ

１３ １２ ９２．３１ ０．８５５ ７ １．９２３ １ １．４２６ １ ０．２６０ ２ ０．４０５ ５

ＳＣ２６＋ＳＣ２７ ＡＣＣＡＴＧＧＣＴＡＣＣＡＣＣＧＣＴ
ＡＣＣＡＴＧＧＣＴＡＣＣＡＣＣＧＴＧ

１０ ９ ９０．００ ０．８０９ １ １．９００ ０ １．３１９ １ ０．２１５ ４ ０．３５２ ０

ＳＣ３０＋ＳＣ３２ ＣＣＡＴＧＧＣＴＡＣＣＡＣＣＧＧＣＧ
ＣＣＡＴＧＧＣＴＡＣＣＡＣＣＧＣＡＣ

１６ １４ ８７．５０ ０．８８５ ７ １．８１２ ５ １．３５８ ６ ０．２２１ ８ ０．３４９ ０

总计 Ｔｏｔａｌ ２２６ ２１６

平均 Ｍｅａｎ １４．４０ ９６．６１ ０．８７５ ９ １．９６４ ６ １．４４０ １ ０．２７２ ６ ０．４２６ １

　 注： Ｔ． 位点总数； Ｎ． 多态性位点数； ＰＰＬ． 多态性位点百分率； ＰＩＣ． 多态性信息含量； Ｎａ． 观测等位基因数； Ｎｅ． 有效等位基因数；
Ｈ． Ｎｅｉ’ｓ 基因多样性； Ｉ． Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ 信息指数。
　 Ｎｏｔｅ： Ｔ． Ｔｏｔａｌ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｌｏｃｉ；Ｎ． Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃｌｏｃｉ； ＰＰＬ． Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｌｏｃｉ； ＰＩＣ． Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｃｏｎｔｅｎｔ；
Ｎａ． Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓ； Ｎｅ． Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓ； Ｈ． Ｎｅｉ’ｓ ｇｅｎｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ； Ｉ． Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｉｎｄｅｘ．

有效等位基因数（Ｎｅ）、Ｎｅｉ’ ｓ 基因多样性（Ｈ）和

Ｓｈａｎｎｏｎ’ ｓ 信息指数（ Ｉ） 等遗传多样性参数分析，
参照黄秀等（２０１４）方法计算引物多态性信息含量

（ＰＩＣ），通过 ＮＴＳＹＳ⁃ｐｃ ２．０ 软件依据 ＵＰＧＭＡ 法进

行聚类分析，同时参照云天海等（２０１３）的方法构

建 １８ 个皂荚种质 ＤＮＡ 指纹图谱。

２　 结果与分析

２．１ ＳＣｏＴ 引物筛选与多态性分析

选用 ５１ 个 ＳＣｏＴ 引物对 １８ 份皂荚种质材料进

行了 ＰＣＲ 扩增，最终筛选出了条带清晰、多态性

高、重复性好的 １５ 个引物，其中，包括 １０ 个 ＳＣｏＴ

单引物和 ５ 个引物组合。 所用引物序列及多态性

统计结果见表 ２。 １５ 个引物共扩增出 ２２６ 个条

带，其中多态性条带 ２１６ 个，多态位点百分率

（ＰＰＬ）为９６．６１％。 多态性信息含量（ＰＩＣ）的变化

范围为０．７８３ ０ ～ ０．９２５ ６，平均值为０．８７５ ９。 说明

所选引物在 １８ 个皂荚种质间具有很高的 ＳＣｏＴ 多

态性。 观 测 等 位 基 因 数 （ Ｎａ ） 的 变 化 范 围 为

１．８１２ ５ ～ ２．０００，平均值为１．９６４ ６；有效等位基因

数（Ｎｅ）的变化范围为１．３１９ １ ～ １．５９１ ０，平均值为

１．４４０ １；Ｎｅｉ’ ｓ 基因多样性指数的变化范围为

０．２１５ ４ ～ ０．３４５ ０，平均值为０．２７２ ６；Ｓｈａｎｎｏｎ’ ｓ 信

息指数的变化范围为０．３４９ ０ ～ ０．５１６ ８，平均值为

０．４２６ １。 上述结果表明，１８ 个皂荚种质间存在较

１８３１１１ 期 张安世等： 皂荚种质资源 ＳＣｏＴ 遗传多样性分析及指纹图谱的构建



图 １　 引物 ＳＣ２３ 扩增结果　 图中数字序号同表 １。 下同。
Ｆｉｇ． １　 Ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ＳＣｏＴ ｂｙ ｐｒｉｍｅｒ ＳＣ２３　 Ｎｕｍｂｅｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ｆｉｇｕｒｅ ｈａｖｅ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｏｒｄｅｒｓ ａｓ ｔｈｏｓｅ ｉｎ Ｔａｂｌｅ １． Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ．

丰富的遗传多样性。 同时，利用 ＳＰＳＳ１７．０ 软件对

４ 个主要遗传多样性参数多态性信息含量、有效等

位基因数、Ｎｅｉ’ ｓ 基因多样性指数和 Ｓｈａｎｎｏｎ’ ｓ 信

息指数进行非参数 Ｋｒｕｓｋａｌ Ｗａｌｌｉｓ Ｔｅｓｔ 独立样本检

验，结果显示 １８ 个皂荚种质之间遗传多样性水平

存在显著性差异（Ｘ２ ＝ ４９．７９５，Ｐ ＝ ０．０００ ﹤０．００１），
表明上述分析得到的各参数值能很好地说明皂荚

种质间遗传多样性水平。
２．２ 遗传相似性和聚类分析

利用 ＮＴＳＹＳ⁃ｐｃ 软件计算种质间的遗传相似

系数（Ｇｓ），结果表明 １８ 份皂荚种质两两间的 Ｇｓ
在０．４９１ ４ ～ ０．９３８ １之间，平均值为０．７１１ ４，变幅为

０．４４６ ７，说明供试材料间存在较大的遗传差异。
其中焦科 ４ 和焦科 ５ 的 Ｇｓ 最大（０．９３８ １），亲缘关

系最近，山皂荚和豫皂 ２ 的 Ｇｓ 最小（０．４９１ ４），亲
缘关系最远。

利用 ＮＴＳＹＳ⁃ｐｃ 软件对 １８ 份皂荚种质进行聚

类分析。 结果表明（图 ２），在 Ｇｓ 为 ０．６０ 处可将 １８
分皂荚材料分为 ３ 组。 第 １ 组为野皂荚；第 ２ 组为

山皂荚和皂荚⁃Ｔ；第 ３ 组共有 １５ 个皂荚种质材料：
密刺、硕刺、皂荚⁃Ｈ、豫皂 １、怀皂王 ２、博科、焦科

１、焦科 ２、焦科 ３、济科、嵩刺 １、太行 ２、豫皂 ２、焦
科 ４ 和焦科 ５。
２．３ ＤＮＡ 指纹图谱的构建

通过筛选的 １５ 个引物对 １８ 份皂荚种质的扩

图 ２　 １８ 份皂荚种质资源的聚类图
Ｆｉｇ． ２　 Ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｆｏｒ ｅｉｇｈｔｅｅｎ Ｇ． ｓｉｎｅｎｓｉｓ ｇｅｒｍｐｌａｓｍｓ

ｂａｓｅｄ ｏｎ ＳＣｏＴ ｍａｒｋｅｒ

增结果分析，选取其中 ＳＣ１、ＳＣ１３ 和 ＳＣ２３ ３ 个引

物扩增的 ８ 个多态性位点构建了 １８ 份皂荚种质的

ＤＮＡ 指纹图谱（图 ３）。 每份材料都有唯一的指纹

图谱，可以将 １８ 份皂荚种质区分并准确鉴定。

３　 讨论与结论

３．１ 皂荚种质资源的遗传多样性分析

利用分子标记技术分析皂荚种质资源的遗传
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图 ３　 １８ 份皂荚种质资源的 ＤＮＡ 指纹图谱
Ｆｉｇ． ３　 ＤＮＡ ｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔｉｎｇｓ ｏｆ ｅｉｇｈｔｅｅｎ Ｇ． ｓｉｎｅｎｓｉｓ ｇｅｒｍｐｌａｓｍｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＳＣｏＴ ｍａｒｋｅｒ

多样性，了解不同皂荚种质之间的遗传差异，对于

皂荚的新品种选育和种质资源鉴定具有重要意

义。 在遗传多样性研究中，多态性是评价遗传多

样性的重要依据之一。 在本研究中，通过 ＳＣｏＴ 标

记对 １８ 份皂荚种质资源的遗传变异分析表明，多
态性位点百分率 （ＰＰＬ）高达 ９６．６１％，多态性信息

量（ＰＩＣ）为 ０．８７５ ９，处于高水平（高：ＰＩＣ ＞ ０． ５；
适中： ０．５ ＞ ＰＩＣ ＞ ０．２５； 低： ＰＩＣ ＜ ０．２５）（徐玉仙

等，２０１５），说明本研究筛选的引物在供试材料间

具有很高的多态性，可以有效的用于皂荚的遗传

多样性分析。 同样，有效等位基因数、Ｎｅｉ’ ｓ 基因

多样性和 Ｓｈａｎｎｏｎ’ ｓ 信息指数分别为 １．４４０ １、
０．２７２ ６和０．４２６ １，也处于较高水平。 另外，１８ 个

皂荚种质间的遗传相似系数 （ Ｇｓ） 在 ０．４９１ ４ ～
０．９３８ １之间，变幅达０．４４６ ７，说明供试材料间存在

较丰富的多样性。 通过对多态性信息量、有效等

位基因数、Ｎｅｉ’ ｓ 基因多样性指数和 Ｓｈａｎｎｏｎ’ ｓ 信

息指数，４ 个主要的遗传多样性参数进行的非参数

Ｋｒｕｓｋａｌ Ｗａｌｌｉｓ Ｔｅｓｔ 独立样本检验结果也证实了这

一结论。
３．２ 皂荚种质资源的聚类分析

本研究涉及野皂荚、山皂荚和皂荚共 ３ 个种

１８ 份材料。 聚类结果表明，在 Ｇｓ 为 ０．６０ 处可将

１８ 份皂荚种质分为 ３ 组。 其中，野皂荚单独为一

组，山皂荚和皂荚⁃Ｔ 聚为一组，其余 １５ 份皂荚种

质材料聚为一组。 在上述第 ３ 组的 １５ 份皂荚种质

中，焦科 ４ 和焦科 ５ 是以皂荚荚果为目的选育的品

种，其余均以皂刺为目的选育。 焦科 ４ 和焦科 ５ 的

接穗均为荚果较大的不同皂荚品种，在所有供试

材料中亲缘关系最近，在其 １５ 份皂荚种质一组聚

为一个分支，其它 １３ 份材料聚为另一分支，与预

期相符。 济科是以嵩刺 １ 为接穗、山皂荚为砧木

的嫁接品种，两者首先聚在一起，也与实际情况相

吻合。 从聚类图中还能看出部分种质材料具有一

定的地理来源一致性特征。 如采集于河南修武的

５ 份材料除焦科 ４ 和焦科 ５ 聚在一起外，焦科 １、焦
科 ２ 和焦科 ３ 也聚在一起；采集于河南博爱的 ５ 份

材料也分别聚于 ２ 个分支，豫皂 １、怀皂王 ２ 和博

科为一个分支，太行 ２ 和豫皂 ２ 为另一分支；采集

于河南嵩县的 ３ 份材料除嵩刺 １ 外，其余 ２ 份材料

密刺和硕刺聚在一起。 另外，皂荚⁃Ｔ 是从土耳其

引进种子的三年生播种苗，起初曾被作为皂荚品

种，但其三年生播种苗无论从叶的形态、皮孔大小

及形状以及嫩枝的颜色都与山皂荚极为相似，因
此认为该种子在引进时可能鉴定有误。 本研究结

果显示山皂荚和皂荚⁃Ｔ 聚为一组，两者具有很近

的亲缘关系，因此，应将皂荚⁃Ｔ 归为山皂荚而非皂

荚品种，同时还要结合其它标记技术及其以后的

生长过程中所表现出的其它形态学特征进行进一

步的验证。
３．３ 皂荚种质资源鉴定与 ＤＮＡ 指纹图谱构建

分子标记是以 ＤＮＡ 多态性为基础的遗传标
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记，能直接反映植物间的遗传差异，具有高效、快
捷、准确度高、信息量大等优点，已经成为植物种

质鉴定的有效方法，也是数字化身份证构建的有

效工具，已在大量的种质资源研究中得到应用。
ＳＣｏＴ 作为一种新型的 ＤＮＡ 分子标记技术，在植物

种质鉴定和 ＤＮＡ 指纹图谱构建方面已经得到了

初步应用。 陈红等（２０１４）利用 ＳＣｏＴ 分子标记技

术对 ７１ 份贵州桃种质进行了分析，结果表明，来
自贵阳和黔南州荔波县的两份青桃资源（２０ 号和

３９ 号）亲缘关系较远，说明它们为同名异物。 同时

也证实自同一县份的血桃（３１ 号和 ３２ 号）和白花

桃（１６ 号和 １９ 号）不完全是同一样品，从而在分

子水平理清了供试材料的亲缘关系，并对部分桃

资源名称混乱的现象进行了纠正，为贵州桃种质

资源的科学保存与利用提供了依据。 林清等

（２０１３）通过对 ５ 个 ＳＣｏＴ 引物在 ４６ 份供试芥菜种

质中扩增所得的 １６ 个多态性 ＤＮＡ 谱带进行统计，
初步构建了芥菜种质的指纹图谱，能够准确地鉴

定这 ４６ 份芥菜种质。 本研究利用 ＳＣｏＴ 技术，选
用 ３ 个引物扩增的 ８ 个多态性位点构建了 １８ 份皂

荚种质的 ＤＮＡ 指纹图谱，为皂荚种质间的鉴别提

供了重要的科学依据。
综上所述，通过 ＳＣｏＴ 标记对 １８ 份皂荚种质

资源的遗传变异分析表明，１８ 份皂荚种质材料间

具有较丰富遗传多样性；聚类分析与皂荚的传统

分类基本吻合，并对可疑材料皂荚⁃Ｔ 进行了合理

归类；利用 ３ 个 ＳＣｏＴ 引物扩增的 ８ 个多态性位点

构建的 ＤＮＡ 指纹图谱具有唯一性，可以利用此图

谱对供试材料进行鉴定。
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