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摘　要　番茄（犛狅犾犪狀狌犿犾狔犮狅狆犲狉狊犻犮狌犿 Ｌ．）基因组序列的出现为开发ＩｎＤｅｌ标记提供了基础。本研究选用１８个

ＩｎＤｅｌ和２２个ＳＳＲ标记对我国的５９个和美国的２３个鲜食番茄品种的基因组ＤＮＡ多态性进行比较分析，以探讨

ＩｎＤｅｌ标记在分子育种中应用的可行性。结果表明：在８２个品种中ＩｎＤｅｌ标记比ＳＳＲ标记的多态性低；ＩｎＤｅｌ与

ＳＳＲ标记扩增到的条带数在我国的品种中差异显著，但在美国的品种中差异不显著；ＩｎＤｅｌ标记扩增到的条带数在

我国的品种和美国的品种间差异极显著。聚类分析发现我国育成的番茄品种间遗传差异非常小，而我国品种与国

外品种间遗传差异较大。
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　　自１９７５年至今，人们采用形态学、生物化学和

分子标记等方法对来自初生和次生中心的大量番茄

（犛狅犾犪狀狌犿犾狔犮狅狆犲狉狊犻犮狌犿 Ｌ．）材料和野生种进行了

遗传多样性分析［１］。结果发现，尽管在次生中心存

在一定的新变异，但总的说来，番茄的遗传多样性因

驯化和育种选择而迅速减少［２］，在栽培番茄的基因

组ＤＮＡ中只有５％的多态性
［３］，从而阻碍了新品种

的培育。

我国的番茄育种研究起步于２０世纪８０年代，

通过多年的协作攻关已取得了显著成绩，先后育成

了一系列优良的品种［４５］。近１０年来，新的育种单

位和品种不断涌现，２００１－２００７年番茄产量增加了
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８０％，在２００７－２００８年度达到３６４５万ｔ
［６］，使我国

一跃成为世界番茄生产大国。但就全国范围来看，

番茄单产较低，２００７年平均为２３ｔ／ｈｍ２，而国际上

至少有４０个国家的平均单产在４５ｔ／ｈｍ２ 以上
［７］。

由于我国不是番茄的起源地，种质资源相对匮乏，加

上消费者对番茄风味的特殊要求，导致育种单位所

采用的育种材料集中在少数种质资源上，育成的品

种遗传差异小。采用４７个ＳＳＲ和ＳＮＰ标记分析

来自中国农业大学、北京市农林科学院蔬菜研究中

心、沈阳农业大学和纽内姆公司的２１６份育种材料

发现，无论是育种群体内还是群体间遗传距离都

很小［８］。

狭窄的遗传基础限制了分子标记在分子育种中

的应用，虽然近年来不断开发出来的单核苷酸多态

性（ＳＮＰ）标记已经显示出其在栽培番茄遗传研究中

的优势［８１１］，但是目前用ＳＮＰ标记来分析大批量材

料的遗传多样性所需要的成本较高，一般育种单位

难以承受。随着番茄基因组序列的出现［１０１３］，ＩｎＤｅｌ

标记被开发出来，它是一种长度多态性标记，只需要

对ＰＣＲ产物进行凝胶电泳检测即可。目前，ＩｎＤｅｌ

标记已被用于水稻品种的多态性分析［１４］、亚种分化

和杂种纯度鉴定［１５］、基因的图位克隆［１６］等，但在番

茄作物上的应用尚无报道。

本研究通过分析ＩｎＤｅｌ和ＳＳＲ标记在我国５９

个和美国２３个番茄品种中的多态性，探索ＩｎＤｅｌ标

记在番茄分子育种中的应用潜力。同时通过分析我

国部分番茄品种的遗传多样性及其与美国番茄品种

在分子标记水平上的差异，旨在为番茄分子育种工

作提供参考。

１　材料与方法

１．１　试验材料

本研究中所用的我国５９个番茄品种都是目前

生产上正在使用的品种，主要来自于国内外３０多个

育种单位或种子公司；美国的２３个品种来自于北

卡、佛罗里达、俄亥俄、加利福尼亚等州（表１）。将

种子播在装有草炭和蛭石（质量比为２∶１）的穴盘

中，每个品种播１５粒左右，幼苗供提取ＤＮＡ用。

表１　供试的８２个番茄品种及其来源

Ｔａｂｌｅ１　Ｌｉｓｔｏｆ８２ｔｏｍａｔｏｖａｒｉｅｔｉｅｓａｎｄｔｈｅｉｒｏｒｉｇｉｎ

编号 品种名称　　 研制、生产或销售来源　　 编号 品种名称　　 研制、生产或销售来源　　

０１ 金棚一号 陕西省西安市金鹏种苗有限公司 ４２ 粉红佳人 北京中农金土地农业发展研究中心

０２ 东圣一号 陕西省西安市保冠种苗有限公司 ４３ 釜山金粉 北京丰台区银华特色农业研发中心

０３ 保冠一号 陕西省西安市临潼区良种场经销部 ４４ 超前大粉 北京华比种苗有限公司

０４ 早冠３０ 陕西省西安三秦种苗公司 ４５ 卢比 辽宁大连广大种子公司

０５ 精选赛欧 陕西恒信种苗有限公司 ４６ 宝粉 北京金秋宝种苗有限公司

０６ 国粹 三号 陕西省西安市灞桥种苗有限公司 ４７ 中华粉王 北京科立昌农业研究所

０７ 金牌国粹 陕西省西安市灞桥种苗有限公司 ４８ 中杂１０１ 中国农业科学院蔬菜花卉研究所

０８ 棚乐６１８ 陕西省西安市北斗种苗公司 ４９ 百琪 山东寿光永盛种子有限公司

０９ 西方佳丽 河南省庆发种业有限公司 ５０ 春雷 上海园艺科技有限公司

１０ 绿亨１０８金樽 北京中农绿亨种子科技有限公司 ５１ 超级胜宝 北京兴苑种苗有限公司

１１ 中农９５８ 北京中研益农种苗科技有限公司 ５２ 卓越 陕西省西安科瑞发蔬菜研究所

１２ 中农９６８ 北京中研益农种苗科技有限公司 ５３ 大棚一号 陕西省西安市惠民种业有限责任公司

１３ １８５７ 山东寿光金田种业 ５４ 秦皇０７１８ 陕西省西安秦皇种苗有限公司

１４ 朝研２１９ 辽宁朝阳市蔬菜研究所 ５５ 百利 荷兰瑞克斯旺种子有限公司

１５ ０５２ｈ３４ 中国农科院蔬菜花卉所 ５６ 中杂１０５ 中国农科院蔬菜花卉研究所

１６ ０６２ 中国农科院蔬菜花卉所 ５７ 美粉一号 北京嘉禾种业有限公司

１７ 中杂１０９ 中国农科院蔬菜花卉所 ５８ 秦粉 山西太谷县新科蔬菜种苗中心

５３
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续 表

编号 品种名称　　 研制、生产或销售来源　　 编号 品种名称　　 研制、生产或销售来源　　

１８ 金冠５号 辽宁园艺种苗有限公司 ５９ 倍盈 先正达种子有限公司

１９ 佳源大粉 辽宁园艺种苗有限公司 ６０ Ｆｌａ．７７７１ 美国ＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆＦｌｏｒｉｄａ

２０ 东农７０８ 东北农业大学番茄研究所 ６１ Ｆｌａ．７６００ 美国ＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆＦｌｏｒｉｄａ

２１ 普罗旺斯 荷兰德瑞特种业集团 ６２ Ｆｌｏｒａｄａｄｅ 美国ＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆＦｌｏｒｉｄａ

２２ 欧盾 北京泽农伟业农业科技有限公司（引进） ６３ Ｔｒｏｐｉｃ 美国ＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆＦｌｏｒｉｄａ

２３ 宝莱 纽内姆种子有限公司 ６４ Ｆｌａ．７０６０ 美国ＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆＦｌｏｒｉｄａ

２４ 佳粉１８号 北京市农林科学院蔬菜研究中心 ６５ Ｆｌａ．７５４７ 美国ＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆＦｌｏｒｉｄａ

２５ 硬粉６号 北京市农林科学院蔬菜研究中心 ６６ Ｆｌａ．７６５５ 美国ＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆＦｌｏｒｉｄａ

２６ 硬粉８号 北京市农林科学院蔬菜研究中心 ６７ Ｗａｌｔｅｒ 美国ＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆＦｌｏｒｉｄａ

２７ 仙客１号 北京市农林科学院蔬菜研究中心 ６８ Ｆｌａ７７７５ 美国ＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆＦｌｏｒｉｄａ

２８ 仙客５号 北京市农林科学院蔬菜研究中心 ６９ Ｆｌａ．８２３３ 美国ＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆＦｌｏｒｉｄａ

２９ 仙客６号 北京市农林科学院蔬菜研究中心 ７０ Ｏｈｉｏ１１ 美国ＴｈｅＯｈｉｏＳｔａｔｅＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ

３０ 秋展１６号 北京市农林科学院蔬菜研究中心 ７１ Ｏｈｉｏ１２ 美国ＴｈｅＯｈｉｏＳｔａｔｅＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ

３１ ０８ＣＺ４９ 北京市农林科学院蔬菜研究中心 ７２ ＯｈｉｏＭＲ１３ 美国ＴｈｅＯｈｉｏＳｔａｔｅＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ

３２ ＮＤ１１５ 中国农业大学 ７３ ＮＣ２３Ｅ２（９３）美国ＮｏｒｔｈＣａｒｏｌｉｎａＳｔａｔｅＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ

３３ ＮＤ１０７ 中国农业大学 ７４ ＮＣ３５３１ 美国ＮｏｒｔｈＣａｒｏｌｉｎａＳｔａｔｅＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ

３４ ＮＤ１２８ 中国农业大学 ７５ ＮＣ８４１７３ 美国ＮｏｒｔｈＣａｒｏｌｉｎａＳｔａｔｅＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ

３５ 加州６００ 北京高思顿种子有限公司 ７６ ＮＣ９８２４８ 美国ＮｏｒｔｈＣａｒｏｌｉｎａＳｔａｔｅＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ

３６ 加州６１０ 北京高思顿种子有限公司 ７７ ＮＣ９９４７１３ 美国ＮｏｒｔｈＣａｒｏｌｉｎａＳｔａｔｅＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ

３７ 蒙特卡罗 北京百幕田种苗有限公司 ７８ ＮＣ９９４７１４ 美国ＮｏｒｔｈＣａｒｏｌｉｎａＳｔａｔｅＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ

３８ 金园 北京百幕田种苗有限公司 ７９ ＮＣＥＢＲ１ 美国ＮｏｒｔｈＣａｒｏｌｉｎａＳｔａｔｅＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ

３９ 中研９８８ 北京中研益农种苗科技有限公司 ８０ ＮＣＥＢＲ２ 美国ＮｏｒｔｈＣａｒｏｌｉｎａＳｔａｔｅＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ

４０ 春棚一号 －　　　　 ８１ ＲｉｏＧｒａｎｄｅ －

４１ 彩虹１０２ 北京市农业技术推广站 ８２ Ｔ５ 美国ＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆＣａｌｉｆｏｒｎｉａ

１．２　试验方法

每个品种选取１０株生长正常的幼苗，在第二片

真叶完全展开时，从每株上收集等量的幼嫩叶片混

合，采用改良的ＣＴＡＢ法
［１７］提取基因组ＤＮＡ。

根据Ｃｈｅｎ等
［８］、Ｒｏｂｂｉｎｓ等

［１８］和本课题组未

发表的数据，选取４０个在鲜食番茄中可能具有多态

性的ＩｎＤｅｌ和ＳＳＲ标记，这些标记均匀分布于１２条

染色体上，每条染色体上３～５个，个别染色体上由

于缺少在栽培种表现多态性的标记而只用了１～２

个（表２）。选用相同的ＰＣＲ程序来进行ＩｎＤｅｌ和

ＳＳＲ标记分析。ＰＣＲ反应在２０μＬ的体系中进行，

该体系含有 １０ ｍｍｏｌ／Ｌ ＴｒｉｓＨＣｌ（室温下 ｐＨ

９．０）、５０ｍｍｏｌ／ＬＫＣｌ、１．５ｍｍｏｌ／Ｌ ＭｇＣｌ２、每个

ｄＮＴＰ１００μｍｏｌ／Ｌ、每个引物０．２μｍｏｌ／Ｌ、５～１０

ｎｇ基因组ＤＮＡ模板和１个单位的犜犪狇ＤＮＡ聚合

酶。反应首先在９４℃下变性３ｍｉｎ；然后是３８个循

环的９４℃变性４５ｓ，４５℃退火４５ｓ，７２℃延伸

４５ｓ；最后在７２℃下保持５ｍｉｎ。ＰＣＲ产物在质量

分数６．５％变性聚丙烯酰胺胶上电泳，然后采用

ＳＩＬＶＥＲＳＥＱＵＥＮＣＥＴＭ ＤＮＡＳｅｑｕｅｎｃｉｎｇＳｙｓｔｅｍ

（Ｐｒｏｍｅｇａ）进行银染。

１．３　数据采集与分析

由于本研究中的ＩｎＤｅｌ和ＳＳＲ标记都是共显

性标记，因此在记录数据时，首先确定每个标记的等
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位基因数。在每个等位基因对应的位置，有条带的

记为１，无条带的记为０，然后转换成每个等位基因

的频率，形成频率数字矩阵。采用ＮＴＳＹＳｐｃ２．１１ａ
［１９］

软件来计算Ｎｅｉ氏遗传距离
［２０］，并构建聚类图。

根据公式ＰＩＣ＝１－∑狆
２［２１］
犻 来计算多态性信息

量（Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｃｏｎｔｅｎｔ，ＰＩＣ），公式

中狆犻 是每个标记的第犻个等位基因在所分析的品

种中的频率。为了将本研究的５９份材料与美国部

分鲜食番茄进行多样性比较，从美国俄亥俄州立大

学番茄作图资源数据库中获取了美国２３个鲜食番

茄（表１）中的等位基因数，并计算了ＰＩＣ值。

采用犜检验对ＳＳＲ标记与ＩｎＤｅｌ标记在我国

５９个番茄品种中扩增条带数、ＳＳＲ标记与ＩｎＤｅｌ标

记在美国２３个番茄品种中扩增条带数、我国与美国

番茄品种间ＳＳＲ标记扩增条带数以及我国与美国

番茄品种间ＩｎＤｅｌ标记扩增条带数分别进行比较

分析。

２　结果与分析

２．１　犐狀犇犲犾和犛犛犚标记在我国５９个番茄品种中的

多态性

在选用的１８对ＩｎＤｅｌ和２２对ＳＳＲ引物中，只

有１１对在供试的５９个番茄品种中具有多态性，其

中仅２对为ＩｎＤｅｌ引物。图１是其中２个标记

ＳＬ１０３２８ｉ和ＴＯＭ１５２的ＰＣＲ扩增结果。这１１对

引物扩增到的等位基因数在２～５之间，只有ＳＳＲ９２

和ＳＳＲ１１１分别扩增到４个和５个等位基因（表２）。

除ＳＳＲ１１１标记外，其余１０个多态性标记均检测到

杂合子，品种在不同位点表现杂合状态的数目从

８～４４个不等，在ＴＯＭ１５２位点表现为杂合状态的

品种最多（图１），占７５％。这与５９个国内种植的品

种均为鲜食类型的杂交种相一致。

图１　犐狀犇犲犾标记犛犔１０３２８犻和犛犛犚标记犜犗犕１５２在我国５９个品种中的犘犆犚扩增产物

Ｆｉｇ．１　ＩｍａｇｅｏｆｐｏｌｙａｃｒｙｌａｍｉｄｅｇｅｌｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓｆｏｒＰＣＲｐｒｏｄｕｃｔｓｉｎ５９Ｃｈｉｎｅｓｅｔｏｍａｔｏｖａｒｉｅｔｉｅｓ

ａｍｐｌｉｆｉｅｄｂｙＩｎＤｅｌｍａｒｋｅｒＳＬ１０３２８ｉａｎｄＳＳＲｍａｒｋｅｒＴＯＭ１５２

表２　所用标记在５９个中国番茄品种和２３个美国番茄品种中扩增到的等位基因数和多态性信息量（犘犐犆）

Ｔａｂｌｅ２　Ｎｕｍｂｅｒｓｏｆａｌｌｅｌｅｓａｍｐｌｉｆｉｅｄｂｙｍａｒｋｅｒｓａｎｄｔｈｅｉｒｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ

ｃｏｎｔｅｎｔ（ＰＩＣ）ｉｎ５９Ｃｈｉｎｅｓｅｔｏｍａｔｏｖａｒｉｅｔｉｅｓａｎｄ２３ＵＳｔｏｍａｔｏｖａｒｉｅｔｉｅｓ

染色体 标记名称　　 标记类型　　

中国品种 美国品种

等位基因数 ＰＩＣ 等位基因数 ＰＩＣ

１ ＳＳＲ９２ ＳＳＲ ４ ０．５８９３ － －

１ ＳＳＲ１３４ ＳＳＲ １ ０．００００ ２ ０．３８５６

１ ＳＬ１０９７５ｉ ＩｎＤｅｌ １ ０．００００ １ ０．００００

１ ＳＳＲ６５ ＳＳＲ １ ０．００００ １ ０．００００

２ ＣｏｓＯＨ４４ ＳＳＲ １ ０．００００ １ ０．００００

２ ＳＬ１０６８２ｉ ＩｎＤｅｌ １ ０．００００ １ ０．００００

２ ＳＬ１０２７９ｉ ＩｎＤｅｌ １ ０．００００ １ ０．００００
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续 表

染色体 标记名称　　 标记类型　　

中国品种 美国品种

等位基因数 ＰＩＣ 等位基因数 ＰＩＣ

２ ＳＳＲ３２ ＳＳＲ １ ０．００００ １ ０．００００

３ ＳＬ１０４０２ ＩｎＤｅｌ １ ０．００００ － －

３ ＳＳＲ１１１ ＳＳＲ ５ ０．４４６４ ３ ０．６１２５

３ ＳＳＲ６０１ ＳＳＲ １ ０．００００ １ ０．００００

４ ＳＳＲ４３ ＳＳＲ ２ ０．３４３６ ２ ０．０８３２

４ ＳＳＲ６０３ ＳＳＲ ２ ０．４４７３ ２ ０．０８３２

４ ＳＳＲ４５０ ＳＳＲ １ ０．００００ ２ ０．２８７３

４ ＳＬ１０８８８ ＩｎＤｅｌ １ ０．００００ ３ ０．２７７０

４ ＳＳＲ１４６ ＳＳＲ １ ０．００００ ２ ０．１５８８

５ ＳＳＲ１３ ＳＳＲ １ ０．００００ １ ０．００００

５ ＳＬ２０２１０ｉ ＩｎＤｅｌ １ ０．００００ ２ ０．４９８６

５ ＴＯＭ１５２ ＳＳＲ ３ ０．５３８８ ３ ０．５３２１

６ ＳＬ１０３２８ｉ ＩｎＤｅｌ ２ ０．４９４８ ３ ０．２６５０

６ ＳＬ１０５４３ ＩｎＤｅｌ １ ０．００００ － －

６ ＳＳＲ４７ ＳＳＲ １ ０．００００ ４ ０．２７１３

７ ＳＳＲ４５ ＳＳＲ ２ ０．４９１８ ３ ０．５３２１

８ ＳＳＲ６３ ＳＳＲ １ ０．００００ ２ ０．４９９１

８ ＳＬ１０３６７ｉ ＩｎＤｅｌ １ ０．００００ １ ０．００００

９ Ｃｏｓｉ５２ ＩｎＤｅｌ １ ０．００００ ２ ０．０８３２

９ ＳＳＲ７０ ＳＳＲ １ ０．００００ ３ ０．１６２６

９ ＳＳＲ３８３ ＳＳＲ １ ０．００００ ３ ０．５３６９

９ ＳＳＲ３３３ ＳＳＲ ２ ０．１５５１ ２ ０．１５８８

１０ ＳＬ１００８２ｉ ＩｎＤｅｌ １ ０．００００ ２ ０．４５６７

１０ ＬＥＶＣＯＨ１５ ＩｎＤｅｌ １ ０．００００ ３ ０．５１３２

１０ ＳＳＲ２２３ ＳＳＲ １ ０．００００ ２ ０．１２１９

１１ ＳＬ２０２４４ｉ ＩｎＤｅｌ １ ０．００００ ２ ０．２５５０

１１ ＴＯＭ１９６ ＳＳＲ ３ ０．３９０５ ３ ０．５５２０

１２ ＳＬ１０９２５ ＩｎＤｅｌ ２ ０．１２６４ － －

１２ ＳＬ１０９５３ ＩｎＤｅｌ １ ０．００００ － －

１２ ＳＳＲ２０ ＳＳＲ ３ ０．６５８９ ２ ０．３４０３

１２ ＬＥＯＨ３０１ ＩｎＤｅｌ １ ０．００００ ２ ０．０８３２

１２ ＬＥＯＨ１９７ ＩｎＤｅｌ １ ０．００００ ２ ０．０４２５

未知 ＳＬ２０１８２ ＩｎＤｅｌ １ ０．００００ － －
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　　各引物多态性信息量（ＰＩＣ）分布在０．１２６４到

０．６５８９之间，ＰＩＣ值与引物扩增到的等位基因数及

其频率相关（狉＝０．８６），等位基因数越多或者各等位

基因出现的频率越接近的，ＰＩＣ值越大，如ＳＳＲ２０

扩增到的３个等位基因的频率分别为３８．１％、

３５．６％和２６．３％，其ＰＩＣ值为０．６５８９。相反，即使

扩增到２个等位基因，但其中１个占据主要地位，则

其ＰＩＣ值也不可能高，如ＳＬ１０９２５扩增到２个等位

基因的频率分别为９３．２％和６．８％，其ＰＩＣ值仅为

０．１２６４（表２）。

２．２　犐狀犇犲犾和犛犛犚标记在美国２３个番茄品种中的

多态性

本研究所用的４０对引物中的３４对被用于对美

国２３个品种进行多态性分析
［１８］。２５对能够在这些

品种中揭示多态性（表２）的引物中，９个为ＩｎＤｅｌ标

记，１６个是ＳＳＲ标记，这些引物扩增到的等位基因

数在２～４之间。ＰＩＣ最高的是ＳＳＲ１１１（０．６１２５），

最低的是ＬＥＯＨ１９７（０．０４２５），大部分在０．１５８８～

０．５５２０之间。由于美国品种全为自交系，因此，这

些标记没有检测到杂合子。

２．３　犐狀犇犲犾和犛犛犚标记多态性比较

ＩｎＤｅｌ标记在我国５９个品种中扩增的条带数

显著小于ＳＳＲ标记，在美国２３个品种中扩增的条

带数也比ＳＳＲ标记的少，但差异不显著。ＩｎＤｅｌ标

记扩增条带数在我国５９个品种和美国２３个品种之

间差异极显著，而ＳＳＲ标记扩增条带数在我国５９

个品种和美国２３个品种之间不存在显著差异

（表３）。

表３　犐狀犇犲犾和犛犛犚标记在我国５９个番茄品种和美国２３个番茄品种中扩增条带数的比较

Ｔａｂｌｅ３　ＣｏｍｐａｒｉｓｏｎｆｏｒｎｕｍｂｅｒｓｏｆｂａｎｄｓａｍｐｌｉｆｉｅｄｂｙＩｎＤｅｌａｎｄＳＳＲｍａｒｋｅｒｓ

ｉｎ５９Ｃｈｉｎｅｓｅｔｏｍａｔｏｖａｒｉｅｔｉｅｓａｎｄ２３ＵＳｔｏｍａｔｏｖａｒｉｅｔｉｅｓ

我国品种中扩增条带数 美国品种中扩增条带数 ＳＳＲ扩增条带数 ＩｎＤｅｌ扩增条带数

ＳＳＲ ＩｎＤｅｌ ＳＳＲ ＩｎＤｅｌ 我国品种 美国品种 我国品种 美国品种

平均 １．６７ １．０８ ２．１４ １．９２ １．６７ ２．１４ １．０８ １．９２

均方差 ４．７６ ０．９６ ３．８２ ２．６３ ４．７６ ３．８２ ０．９６ ２．６３

犘 ０．０１２ ０．２２１ ０．０６０ ０．００１

　　注：犘为单尾犜测验概率值。

２．４　我国５９个番茄品种间的遗传距离

大部分品种间都存在一定的遗传差异。５９个

品种间的平均遗传距离为０．０６２５，超级胜宝与其余

５８个品种之间的遗传距离最小，仅为０．０３９３；欧盾

与其他品种间的遗传距离最大，但也只有０．１１６６。

有５组品种组内各品种与其他品种间的平均遗传距

离相同。第１组是精选赛欧、加州６１０、中杂１０５、春

棚一号和蒙特卡罗５个品种，与其他品种的遗传距

离为０．０４５７；第２组包括早冠３０、国粹 三号和金牌

国粹３个品种，与其他品种的遗传距离为０．０４６４。

第３组为棚乐６１８和超前大粉２个品种，与其他品

种的遗传距离为０．０４６７；第４组为中农９５８和金园

２个品种，与其他品种的遗传距离为０．０４６８；第５

组是粉红佳人和釜山金粉，与其他品种的遗传距离

为０．０５１９。

品种间的遗传距离呈偏态分布（图２），遗传距

离小于０．０７５０的占６５．３％，大于０．１０００的占

１５．５％，而大于０．１５００的仅占２．２％。品种间遗传

图２　基于犐狀犇犲犾和犛犛犚标记数据获得的５９个番茄

品种间的遗传距离分布

Ｆｉｇ．２　Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅｖａｌｕｅｓｏｂｔａｉｎｅｄ

ｆｒｏｍｐａｉｒｗｉｓｅｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｓｏｆ５９ｔｏｍａｔｏｖａｒｉｅｔｉｅｓ

ｕｓｉｎｇＩｎＤｅｌａｎｄＳＳＲｍａｒｋｅｒｄａｔａ

距离最小的为上述５个组内的品种，它们之间的遗

传距离都为０。而欧盾与佳粉１８之间的遗传距离

９３
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最大，为０．２１９８。原因在于欧盾（粉红果）为西欧生

态型，而佳粉１８具有日本保护地番茄品种的一些特

点，二者生态型差异较大。

２．５　我国５９个番茄品种的聚类分析

在遗传距离０．０８００的位置，可以将５９个品种

分为２个主簇，而美粉一号、东农７０８和欧盾３个品

种不在这２个主簇内（图３）。所获得的２个主簇中

又呈现不平衡分布，６个品种绿亨１０８金樽、百琪、

ＮＤ１２８、彩虹１０２、百利和倍盈聚成１个簇，而剩下

的５０个品种聚成１个簇。在遗传距离０．０６００的

情况下，又可将后者分为３个亚簇，其中第１亚簇包

含了４３个品种，而第２、第３亚簇分别包含３个和４

个品种。除秦粉以外，其余１１个来自陕西的品种都

在第１亚簇内。同一育种单位的不同品种一般不聚

在一起，如北京农林科学院蔬菜研究中心的８个品

种分为４组分布在整个聚类图中，而中国农业科学

院蔬菜花卉研究所和中国农业大学的材料则随机分

布在聚类图中。从聚类分析同时可以看到，国外种

子公司的品种欧盾、百利和倍盈等与国内的品种在

分子标记水平上是不同的。

图３　基于４０个犐狀犇犲犾和犛犛犚标记的犖犲犻氏遗传距离构建的５９个番茄品种的犝犘犌犕犃聚类分析树状图

Ｆｉｇ．３　Ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍｏｆ５９ｔｏｍａｔｏｖａｒｉｅｔｉｅｓ，ｂａｓｅｄｏｎ４０ＳＳＲａｎｄＩｎＤｅｌｍａｒｋｅｒｄａｔａ，

ａｎｄｇｅｎｅｒａｔｅｄｆｒｏｍＮｅｉ’ｓｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅｍａｔｒｉｘｂｙＵＰＧＭＡ

０４



　第２期 申璐等：采用ＩｎＤｅｌ和ＳＳＲ标记分析番茄品种基因组ＤＮＡ多态性

３　讨　论

１）栽培番茄的基因组中存在着大量的ＩｎＤｅｌ可

用作分子标记。已有的研究表明，１４％～２２％的基

因含有ＩｎＤｅｌ，而含有ＳＳＲ的基因只占总基因数的

４．６％
［１１１２］，这些研究结果为分子标记在番茄分子育

种中的应用提供了一个美好的前景。但是冯芳君

等［１３］发现，在水稻中ＩｎＤｅｌ标记的平均多态性水平

显著小于ＳＳＲ标记。本研究选用的１８个ＩｎＤｅｌ标

记中，在我国５９个品种中表现多态性的有２个，在

美国２３个品种表现多态性的有９个，分别占ＩｎＤｅｌ

标记总数的１１．１％和６９．２％，而２２个ＳＳＲ标记中

在２个群体中表现多态性的分别占ＳＳＲ标记总数

的４０．９％和７６．２％，可见在遗传基础相对窄的群体

中，ＩｎＤｅｌ标记的多态性水平要比ＳＳＲ的低得多，从

而限制了其应用范围。

２）驯化和育种选择使得栽培番茄的遗传变异急

剧变窄［２］，Ａｒｃｈａｋ等
［２２］报道印度新近育成的品种

遗传基础比早期的窄。笔者最近的研究发现我国番

茄品种也存在这一问题，而且遗传基础比国外的更

窄［８］。虽然本研究中５９个品种间的遗传距离在

０．０３９３～０．１１６６之间，但是这里的遗传距离估算

是在已经选定标记的情况下进行的，也就是说，所用

的标记是经过筛选的在鲜食番茄中具有多态性的，

如果采用随机挑选标记的方法，根据前人的研究结

果，本研究中各品种间实际的遗传距离可能只有现

在的五分之一左右，那么这５９个品种中的最大遗传

距离就只有０．０４４０，与 Ｍｉｌｌｅｒ和Ｔａｎｋｓｌｅｙ
［３］报道

的栽培番茄多态性平均值５％接近。

３）国内种植的品种大多为生长势较强，适于温

室等保护地栽培为主，而美国的品种大多为自封顶

类型，主要适于露地栽培的美洲生态型，两者的生态

型差异较明显，体现在标记上２品种群间差异大于

品种群体内的差异。由于无法获得美国俄亥俄州立

大学番茄作图资源数据库中各标记的等位基因的记

录方法，因此，尽管本项研究采用了相同的标记，但

不能进行遗传多样性的直接比较，只能通过比较所

用标记在２个群体中的多态性来判断我国与美国的

番茄品种在遗传上的差异。在可比的３４个标记中，

７３．５％在美国的２３个品种中有多态性，而只有

２６．５％在我国的５９个品种中有多态性，从一定程度

上说明我国的番茄品种比美国的缺乏多样性。另

外，我国番茄育种工作主要是从美国、欧洲、日本引

进杂交种或种质资源，经进一步分离获得一些自交

系后再杂交选育新品种。特别是近几年育成品种利

用的种质资源更多地来源于欧洲，目的是选育保护

地硬果品种以改变国内原来的株形、生长势、果形等

性状。此外，由于种质资源的利用更易集中在部分

表现突出的品种材料中，所以其遗传多样性有小于

美国番茄品种的趋势。

４）前人的研究表明，我国早期番茄育种的目标

相对单一，表现为在有限的资源中选育较少的性状

（如高产），致使育成品种的遗传基础非常接近［８］。

近年来，随着人们生活水平的不断提高，饮食习惯也

悄然改变，对品种的多样化要求越来越高。然而由

于品种更新需要一定的时间，目前国内自主育成的

品种的遗传变异可能依然会较小。不过，由于育种

选择的原因，导致我国和国外的番茄品种在聚类上

又各自成簇［８］。本项研究的聚类分析也有同样的趋

势，欧盾（粉果）、百利（大红果）、倍盈（大红果）等国

外品种的株形、长势、果实特性均有别于我国原有的

品种，而其他品种大多为传统的国内品种类型。它

们主要来源于日本保护地生态型和美国的美洲生态

型（如金棚１号）或国内品种与西欧温室品种的中间

杂交类型（如 ＮＤ１０７等），聚类时各自成簇。因此，

在番茄育种中应该注重选用外来资源特别是野生资

源来拓展我国栽培番茄的遗传基础，为我国番茄育

种的持续发展奠定基础。

致谢　我国的５９个番茄品种的种子由北京市果类

蔬菜产业创新团队提供，谨致谢忱。
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