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摘　 要： 为了解四川风铃草属植物的资源丰富度和遗传进化情况，该研究利用 ＩＳＳＲ 分子标记，探究了四川

７ 种风铃草属植物的亲缘关系，为风铃草属植物的分子标记辅助鉴定、资源保护、花卉品种的开发与育种提

供理论基础。 结果表明：４０ 条 ＩＳＳＲ 引物中有 ２８ 条引物能够扩增出清晰的条带，扩增总条带数为 １６４，其中

有 ９８．８％的扩增条带具有多态性，供试的 ７ 种风铃草属植物遗传相似性系数在 ０．４２１～ ０．９４５ 之间，其中钻裂

风铃草与藏滇风铃草的遗传相似度最高为 ０．９４５，说明它们之间的亲缘关系很近。 此外，ＩＳＳＲ 分子标记聚类

结果表明，７ 种风铃草属植物可以明显聚为 ４ 大类：西南风铃草、灰毛风铃草、灰岩风铃草为一类；紫斑风铃

草与流石风铃草各成一类，这两种在形态上与其它各种风铃草差异较大；最后是钻裂风铃草与藏滇风铃草

为一类。
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　 　 风铃草属（Ｃａｍｐａｎｕｌａ Ｌ．），是桔梗科植物中种

类最多的一个属，包含了一年生植物和多年生植

物共 ５８０ ～ ６００ 种，主要分布于北半球，其中以地中

海流域作为主要分布点（ Ｓáｅｚ ＆ Ａｌｄａｓｏｒｏ，２００３）。
中国分布有 １９ 种，主要分布于西南山区（四川植

物志编辑委员会， １９９９； 中国植物志编辑委员会，
１９９０）。 风铃草属植物的花冠似铃铛，花单生或多

朵组成聚伞花序，花瓣 ５ 枚，瓣大，颜色大多呈现

蓝紫色或蓝色，可作为观赏类花卉应用于园林景

观。 目前对于风铃草属植物的研究主要集中在物

种的鉴定及分类 （ Ｂｉｒｏｌ， ２００４； Ｙｉｌｄｉｒｉｍ ＆ Ｓｅｎｏｌ，
２０１４）、自交不亲和（Ｇｏｏｄ⁃Ａｖｉｌａ ｅｔ ａｌ， ２００８； Ｇｏｏｄ⁃
Ａｖｉｌａ ＆ Ｓｔｅｐｈｅｎｓｏｎ， ２００３； Ｃａｓｅｒ ｅｔ ａｌ， ２０１０）和传

粉机制等方面（ Ｓｃｈｌｉｎｄｗｅｉｎ ｅｔ ａｌ， ２００５； Ｐａｕｌｏ ｅｔ
ａｌ， ２０１５）。 关于风铃草属植物亲缘关系的研究至

今尚未见报道。 而开展风铃草属植物亲缘关系的

研究对该属植物的鉴定、园林花卉品种的选育和

杂交育种等工作具有重要的意义。
ＩＳＳＲ（ｉｎｔｅｒ⁃ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔ），即简单序列

重复区间扩增，是 １９９４ 年由 Ｚｉｅｔｋｉｅｗｉｃｚ ｅｔ ａｌ（１９９４）
创建的一种分子标记技术，现已广泛应用于植物研

究中。 ＩＳＳＲ 的基本原理就是以短重复序列（ ｓｉｍｐｌｅ
ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔ，ＳＳＲ）为引物，来扩增两个序列相同

但方向相反微卫星重复序列之间的 ＤＮＡ 片段（刘
君等， ２０１２； 卢家仕等， ２０１３； Ｐｈｏｎｇ ｅｔ ａｌ， ２０１１）。
ＩＳＳＲ 引物设计不需要像 ＳＳＲ 那样需要预先获知基

因组序列，而是通过在 ＳＳＲ 的 ３′或 ５′端锚定 １～４ 个

随机简并核苷酸作为引物。 相对于其它分子标记

而言， ＩＳＳＲ 分子标记操作简单、快捷，同时兼备

ＡＦＬＰ、ＳＳＲ 和 ＲＡＰＤ 等分子标记方法的优点（Ｌｉｓｅｋ
＆ Ｒｏｚｐａｒａ， ２０１０； Ｓｈａｒｍａ ｅｔ ａｌ， ２０１５； Ｊａｂｂａｒｚａｄｅｈ ｅｔ
ａｌ， ２０１３）。 ＩＳＳＲ 标记以其高多态性，已被广泛应用

于遗传多样性、亲缘关系、系统进化以及 ＳＳＲ 引物

开发等方面的研究（Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ， ２０１３； 王惠梅等，
２０１５）。 本研究利用 ＩＳＳＲ 分子标记技术对分布于四

川的 ７ 种风铃草植物的亲缘关系进行了研究，旨在

了解四川风铃草属植物的资源丰富度和遗传进化

情况，为风铃草属植物的分子标记辅助鉴定、资源

保护、花卉品种的开发与育种提供理论基础和参考

依据。

１　 材料与方法

１．１ 材料

２０１６ 年 ６—８ 月，分别在四川风铃草属植物的

主要分布区康定、稻城、乡城和城口等地采集了 ７
种风铃草属植物。 每个物种随机选取 ２０ 个个体

的新鲜叶片混合，硅胶迅速干燥后保存备用。 实

验材料的具体信息如表 １ 所示。
１．２ 方法

１．２．１ ７ 种风铃草植物 ＤＮＡ 的提取 　 利用多糖多

酚植物 ＤＮＡ 提取试剂盒（钟鼎生物，江苏）分别提

取 ７ 种风铃草叶片的基因组 ＤＮＡ。 具体操作参考

试剂盒的说明书进行。 ＤＮＡ 的质量和完整性用

１％的琼脂糖凝胶电泳检测，用 ＮａｎｏＤｒｏｐ２０００ 微量

紫外分光光度计检测 ＤＮＡ 的纯度和浓度。 提取

的 ＤＮＡ 储存在－２０ ℃冰箱中备用。
１．２．２ ＰＣＲ 反应体系建立及引物筛选 　 选取 ４０ 条

ＩＳＳＲ 引物序列，引物由上海生工生物工程（上海）
股份有限公司合成。 ＰＣＲ 反应总体系为 １０ μＬ，包
括 ５ μＬ ２×ＴａｑＰＣＲ ＭａｓｔｅｒＭｉｘ（ＴＩＡＮＧＥＮ， 北京）；３
μＬ ｄｄＨ２Ｏ；１ μＬ（１０ ｎｇ·μＬ⁃１）引物；１ μＬ 基因组

ＤＮＡ。 ＰＣＲ 的扩增程序：９４ ℃预变性 ５ ｍｉｎ；９４ ℃
变性 ３０ ｓ，４０ ～ ７０ ℃ （退
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表 １　 实验材料以及来源
Ｔａｂｌｅ １　 Ｍａｔｅｒｉａｌｓ ａｎｄ ｓｏｕｒｃｅｓ

物种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

采集地点
Ｌｏｃａｔｉｏｎ

海拔
Ａｌｔｉｔｕｄｅ
（ｍ）

植物生境
Ｐｌａｎｔ ｈａｂｉｔａｔ

西南风铃草
Ｃａｍｐａｎｕｌａ ｃｏｌｏｒａｔａ

康定雅拉乡三道桥
Ｓａｎｄａｏｑｉａｏ，Ｙａｌａ Ｔｏｗｎｓｈｉｐ， Ｋａｎｇｄｉｎｇ

２ ７１９．８ ～ ２ ７４０．８ 林下草地
Ｕｎｄｅｒｓｔｏｒｙ ｌａｗｎ

灰毛风铃草
Ｃ． ｃａｎａ

康定雅拉乡中谷
Ｚｈｏｎｇｇｕ，Ｙａｌａ Ｔｏｗｎｓｈｉｐ， Ｋａｎｇｄｉｎｇ

３ ０７８．９ ～ ３ １２８．４ 公路边沟渠
Ｒｏａｄｓｉｄｅ ｄｉｔｃｈ

钻裂风铃草
Ｃ． ａｒｉｓｔａｔａ

康定折多山
Ｚｈｅｄｕｏ Ｍｏｕｎｔａｉｎ，Ｋａｎｇｄｉｎｇ

３ ７２０．４ ～ ４ ０８３．８ 高山草甸
Ａｌｐｉｎｅ ｍｅａｄｏｗ

藏滇风铃草
Ｃ． ｍｏｄｅｓｔａ

康定雅拉乡大炮山
Ｄａｐａｏ Ｍｏｕｎｔａｉｎ，Ｙａｌａ Ｔｏｗｎｓｈｉｐ， Ｋａｎｇｄｉｎｇ

３ ２１０．６ ～ ３ ２２５．７ 路边草地
Ｒｏａｄｓｉｄｅ ｌａｗｎ

流石风铃草
Ｃ． ｃｒｅｎｕｌａｔａ

稻城周边的山坡
Ｈｉｌｌｓｉｄｅ ａｒｏｕｎｄ Ｄａｏｃｈｅｎｇ Ｃｏｕｎｔｙ

３ ７６５．４ ～ ３ ７８３．６ 高山草甸
Ａｌｐｉｎｅ ｍｅａｄｏｗ

紫斑风铃草
Ｃ． ｐｕｎｃｔａｔａ

城口县修齐镇
Ｘｉｕｑｉ Ｔｏｗｎｓｈｉｐ， Ｃｈｅｎｇｋｏｕ Ｃｏｕｎｔｙ

８０３．７ ～ ８１６．２ 路边边坡
Ｒｏａｄｓｉｄｅ ｓｌｏｐｅ

灰岩风铃草
Ｃ． ｃａｌｃｉｃｏｌａ

乡城县城周边山坡
Ｈｉｌｌｓｉｄｅ ａｒｏｕｎｄ Ｘｉａｎｇｃｈｅｎｇ Ｃｏｕｎｔｙ

２ ６２６．５ ～ ２ ９２８．５ 路边边坡
Ｒｏａｄｓｉｄｅ ｓｌｏｐｅ

火温度根据具体引物而定）退火 ３０ ｓ，７２ ℃延伸 １
ｍｉｎ，总共 ４５ 个循环；循环完成后 ７２ ℃继续延伸 ５
ｍｉｎ，最后 ４ ℃保存。 并用 １．５％的琼脂糖凝胶电泳

对 ＰＣＲ 的扩增产物进行检测，用凝胶成像系统拍

照并保存图片。
１．２．３ 数据的统计与分析 　 根据凝胶成像系统成

像的结果，在图谱同一位置上有电泳条带的赋值

为 １，反之为 ０，最终的统计结果表现为 ０ 和 １ 的矩

阵图。 利用 Ａｎｄｅｒｓｏｎ ｅｔ ａｌ（１９９３）方法计算出 ＰＩＣ
的值，即多态性信息量 （ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ
ｃｏｎｔｅｎｔ，ＰＩＣ）。 计算公式：

ＰＩＣ ｉ ＝ １－∑
ｊ＝ １

Ｐ２
ｉｊ。

式中，Ｐ ｉｊ表示标记 ｉ 的第 ｊ 个带型出现的频率，
ＰＩＣ 值的大小与多态性的高低密切相关，ＰＩＣ 值越

大，表明多态性越高，其最大值为 １，最小值为 ０。
利用聚类分析软件ＮＴＳＹＳ２．１ 计算材料之间的遗

传相似系数（ＧＳ），分析材料间的遗传差异，并通过

ＵＰＧＭＡ 方法对 ７ 种风铃草属植物进行聚类分析。

２　 结果与分析

２．１ ＩＳＳＲ 分子标记多态性分析

从 ４０ 个 ＩＳＳＲ 引物中筛选出 ２８ 个（７０％）能在

风铃草属植物中扩增出清晰条带的引物，各引物

的扩增总条带数、多态性条带数、多态性比率、多
态信息量见表 ２。 ２８ 个引物总共扩增出 １６４ 条条

带，每个引物所扩增的条带数范围为 ３ ～ １０ 条，平
均 ５．９ 条。 １６４ 个条带中，有 １６２ 个条带具有多态

性，多态性条带百分率达到 ９８． ８％。 其中，引物

ＵＢＣ８５６ 扩增出的 条 带 数 最 多，为 １０ 条；引 物

ＵＢＣ８２７、ＵＢＣ８２９、ＵＢＣ８４７ 扩增出来的条带数最

少，均为 ３ 条。 按照 Ａｎｄｅｒｓｏｎ ｅｔ ａｌ（ １９９３）的方法

计算了各引物所扩增的位点多态性信息量（ＰＩＣ）
的值。 ＰＩＣ 值 的 范 围 为 ０． ５７１ ～ ０． ９５４， 均 值 为

０．７８５。 ＰＩＣ 值在 ０． ７ 以下的只有引物 ＵＢＣ８２７、
ＵＢＣ８２８、ＵＢＣ８４７，其中最小的为引物 ＵＢＣ８２７，其
值为 ０．５７１。 ＰＩＣ 值最大的为引物 ＵＢＣ８２９，其值

高达 ０．９５４。 其中，引物 ＵＢＣ８４６ 的扩增结果见图 １。
２．２ 遗传差异分析

风铃草属植物各种间的遗传相似系数（ＧＳ）见
表 ３，其变化范围为 ０．４２１ ～ ０．９４５，变化范围较大。
其中，西南风铃草与灰毛风铃草、藏滇风铃草与钻

裂风铃草的遗传相似性很高，遗传距离很小，ＧＳ 值

分别为 ０．８２３ 和 ０．９４５。 紫斑风铃草、流石风铃草

以及灰岩风铃草与其它风铃草之间的 ＧＳ 值都比

较小， 说明这三种风铃草与其它风铃草的遗传距离
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表 ２　 ＩＳＳＲ⁃ＰＣＲ 扩增产物多态性
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｐｒｏｄｕｃｔｓ ｏｆ ＩＳＳＲ⁃ＰＣＲ

引物名称
Ｐｒｉｍｅｒ ｎａｍｅ

（ＵＢＣ）

扩增总条带数
Ｔｏｔａｌ Ｎｏ． ｏｆ

ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｂａｎｄ

多态性条带数
Ｎｏ． ｏｆ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｂａｎｄ

多态性比率
Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ

ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｂａｎｄ
（％）

多态信息量
ＰＩＣ

８０８ ６ ５ ８３．３３ ０．７５９

８０９ ７ ７ １００．００ ０．８２８

８１１ ６ ６ １００．００ ０．８２７

８１６ ７ ７ １００．００ ０．８２５

８１９ ６ ６ １００．００ ０．７５０

８２２ ６ ６ １００．００ ０．８０１

８２３ ８ ８ １００．００ ０．８４８

８２５ ６ ５ ８３．３３ ０．７７６

８２６ ７ ７ １００．００ ０．８３７

８２７ ３ ３ １００．００ ０．５７１

８２８ ４ ４ １００．００ ０．６９４

８２９ ３ ３ １００．００ ０．９５４

８３０ ４ ４ １００．００ ０．７４０

８３４ ５ ５ １００．００ ０．７７７

８４０ ５ ５ １００．００ ０．７７７

８４６ ９ ９ １００．００ ０．８５３

８４７ ３ ３ １００．００ ０．５９４

８４８ ６ ６ １００．００ ０．７８６

８４９ ６ ６ １００．００ ０．８０６

８５０ ５ ５ １００．００ ０．７６４

８５１ ５ ５ １００．００ ０．７７７

８５４ ７ ７ １００．００ ０．７９３

８５５ ５ ５ １００．００ ０．７２７

８５６ １０ １０ １００．００ ０．８８５

８５７ ７ ７ １００．００ ０．８０５

８５８ ７ ７ １００．００ ０．８４０

８６０ ５ ５ １００．００ ０．７９６

８７３ ６ ６ １００．００ ０．７９１

合计
Ｔｏｔａｌ １６４ １６２

平均
Ｍｅａｎ ５．９ ５．８ ９８．８１ ０．７８５

较大，亲缘关系较远，这也符合它们的形态学特

征。 其中紫斑风铃草与钻裂风铃草的 ＧＳ 值最小

为０．４２１，说明它们之间的亲缘关系最远。

２．３ 聚类分析

利用 ＩＳＳＲ 遗传相似性矩阵按 ＵＰＧＭＡ 方法进

行聚类分析，构建了 ７ 种风铃草属植物的聚类图
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注： Ｍ． ２ ０００ ｂｐ ｍａｒｋｅｒｓ； １． 西南风铃草； ２． 灰毛风铃草；
３． 紫斑风铃草； ４． 流石风铃草； ５． 钻裂风铃草；

６． 藏滇风铃草； ７． 灰岩风铃草。
Ｎｏｔｅ： Ｍ． ２ ０００ ｂｐ ｍａｒｋｅｒｓ； １． Ｃａｍｐａｎｕｌａ ｃｏｌｏｒａｔａ； ２． Ｃ． ｃａｎａ；

３． Ｃ． ｐｕｎｃｔａｔａ； ４． Ｃ． ｃｒｅｎｕｌａｔａ； ５． Ｃ． ａｒｉｓｔａｔａ；
６． Ｃ． ｍｏｄｅｓｔａ； ７． Ｃ． ｃａｌｃｉｃｏｌａ．

图 １　 引物 ＵＢＣ８４６ 对 ７ 种风铃草属
植物的扩增结果

Ｆｉｇ． １　 Ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｒｅｓｕｌｔｓ ｕｓｉｎｇ ＵＢＣ８４６ ｆｏｒ
ｓｅｖｅｎ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ Ｃａｍｐａｎｕｌａ

（图 ２）。 图 ２ 聚类结果显示，当遗传相似性系数为

０．５０ 时，７ 个物种可以聚为两大类，其中西南风铃

草、灰毛风铃草、紫斑风铃草以及灰岩风铃草为第

一大类；钻裂风铃草、藏滇风铃草以及流石风铃草

为第二大类。 从图 ２ 还可发现，在不同的遗传相

似性水平上，第一大类和第二大类又可以继续分

出亚类，例如：当遗传相似性系数为 ０．５４ 时，第一

大类分出了两个亚类，第一大亚类为西南风铃草、
灰毛风铃草以及灰岩风铃草，第二大亚类为紫斑

风铃草。 当遗传相似性系数为 ０．５９ 时，第二大类

也分出了两个亚类，第一大亚类为流石风铃草，第
二大亚类为藏滇风铃草和钻裂风铃草。 当遗传相

似性系数为 ０．９５ 时，七种风铃草全部被区分开。

３　 讨论与结论

风铃草属植物种类较多，但在中国的分布较

少，仅有 １９ 种，其中四川也只分布有 ９ 个种 （四川

植物志编辑委员会， １９９９； 中国植物志编辑委员

会， １９９０）。 本研究在实验材料的采集过程中发现，

表 ３　 ７ 种风铃草的遗传相似系数矩阵
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｍａｔｒｉｘ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＩＳＳＲ

ｐｏｌｙｍｏｐｈｉｓｍ ｉｎ ｓｅｖｅｎ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ Ｃａｍｐｕｎｌａ

１ ２ ３ ４ ５ ６ ７

１ １．０００

２ ０．８２３ １．０００

３ ０．５４２ ０．４７６ １．０００

４ ０．５７３ ０．５６７ ０．４８２ １．０００

５ ０．４７６ ０．４２１ ０．４７０ ０．５６１ １．０００

６ ０．４９４ ０．４５１ ０．４８８ ０．５６７ ０．９４５ １．０００

７ ０．６５２ ０．６１０ ０．５１２ ０．４９４ ０．４９４ ０．５１２ １．０００

　 注： １． 西南风铃草； ２． 灰毛风铃草； ３． 紫斑风铃草； ４． 流石
风铃草； ５． 钻裂风铃草； ６． 藏滇风铃草； ７． 灰岩风铃草。
　 Ｎｏｔｅ： １． Ｃａｍｐａｎｕｌａ ｃｏｌｏｒａｔａ； ２． Ｃ． ｃａｎａ； ３． Ｃ． ｐｕｎｃｔａｔａ；
４． Ｃ． ｃｒｅｎｕｌａｔａ； ５． Ｃ． ａｒｉｓｔａｔａ； ６． Ｃ． ｍｏｄｅｓｔａ； ７． Ｃ． ｃａｌｃｉｃｏｌａ．

图 ２　 ７ 种风铃草的 ＩＳＳＲ 标记聚类结果
Ｆｉｇ． ２　 Ｃｌｕｓｔｅｒ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｓｅｖｅｎ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ

Ｃａｍｐｕｎｌａ ｂｙ ＩＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ

风铃草属植物生长海拔普遍较高，除紫斑风铃草

外，其它种均分布在海拔２ ５００ ｍ 以上的高山草

甸。 这些高山草甸是当地牧民的主要放牧区，风
铃草属植物也是牦牛、马等家畜的食物，因此风铃

草属植物受家畜的干扰很大，加之其生长海拔高、
环境恶劣，风铃草属植物的生存环境受到极大的

威胁。 目前，采集该属植物的标本越发困难，因此
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开展该属植物资源调查、亲缘关系研究和引种栽

培等研究迫在眉睫。 ＩＳＳＲ 标记具有多态性水平

高、ＤＮＡ 用量少、特异性强、稳定可靠等优点，已广

泛应用于植物亲缘关系的分析（林乐静等， ２０１５；
谢伟玲等， ２０１７； 陈宗游等， ２０１７）。 本研究从 ４０
条 ＩＳＳＲ 引物中筛选出 ２８ 条能在 ７ 种风铃草属植

物中扩增出清晰且多带性高的条带，它们可以直

接应用于这 ７ 种风铃属植物的亲缘关系分析。
２８ 条引物扩增出的总条带数为 １６４，其中有

９８．８％的扩增条带具有多态性，遗传相似性系数在

０．４２１ ～ ０．９４５ 之间，且物种间遗传相似性系数变化

较大。 这表明 ＩＳＳＲ 可以较好地反应风铃草属植

物种间的亲缘关系。 供试的 ７ 种风铃草属植物

中，钻裂风铃草与藏滇风铃草，西南风铃草与灰毛

风铃的亲缘关系较近。 可能是因为钻裂风铃草与

藏滇风铃草，西南风铃草与灰毛风铃草的生存环

境非常相似且分布区域存在重叠，在长期的自然

演变过程中种质相互渗透造成的。 聚类结果表

明，７ 种风铃草属植物可以明显地聚为 ４ 大类。 西

南风铃草、灰毛风铃草、灰岩风铃草聚为一类，这 ３
个物种具有相似的形态特征，如根胡萝卜状，叶
小、边缘有锯齿、背面有毡毛，花冠多呈紫色等（中
国植物志编辑委员会， １９９０）；紫斑风铃草与流石

风铃草各自单独成一类，这两种在形态上与其它

各种风铃草差异较大；最后是钻裂风铃草与藏滇

风铃草为一类。 这也说明了形态特征相似的物种

往往具有较近的亲缘关系。 通过聚类结果，可以

发现 ７ 种风铃草 ＩＳＳＲ 分子标记的聚类结果与传统

的分类的结果基本一致。 这进一步证实 ＩＳＳＲ 分

子标记可以对依靠表型为主的经典植物分类方法

起到一个补充作用（Ｎａｇａｒａｊｕ ｅｔ ａｌ， ２００２）。
风铃草属植物的花冠似铃铛、花大且颜色丰

富，具有极高的观赏价值。 我国风铃草属植物资

源并不丰富，且较多集中于川西地区，加上人为干

扰影响，对原始生态环境的破坏，风铃草属资源受

到了严重的威胁。 因此，需要积极开展风铃草属

植物的野生资源调查、引种驯化研究，并在此基础

上进一步通过杂交育种培育出观赏价值高的新品

种。 一般而言，亲本之间亲缘关系越远，杂交后代

杂种优势越明显，但杂交成功率也越低。 因此，育

种者充分掌握材料的遗传背景信息、有针对地选

配亲本是风铃草属杂交育种的重要内容。 本研究

通过 ＩＳＳＲ 分子标记技术对风铃草属植物的亲缘

关系进行了客观的分析，为该属植物的杂交育种

和分子标记辅助鉴定奠定了基础。
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