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　 　 摘要:从自主开发的近 ３０００ 对烟草 ＳＳＲ 引物中随机选出 ３０ 对 ＳＳＲ 引物ꎬ对 ３８ 份晾晒烟种质资源的遗传关系进行了分

析ꎮ 在 ３８ 份供试材料中共检测出 １７３ 个等位基因ꎬ每对 ＳＳＲ 引物可检测到的等位基因数为 ２ ~ １１ 个ꎬ平均为 ５ ７７ 个ꎻ遗传相

似系数(ＧＳ)的变化范围为 ０ １４０ ~ ０ ９２８ꎬ平均为 ０ ５３４ꎮ 表明 ３８ 份晾晒烟的遗传多样性丰富ꎬ遗传差异较大ꎬ亲缘关系较远ꎮ
聚类分析表明ꎬ在 Ｌ１(ＧＳ ＝ ０ １６５)处可将 ３８ 个品种分为 ２ 个类群ꎬ即晾晒烟类群和美国从烟草起源地收集的烟草(ＴＩꎬｔｏｂａｃｃｏ
ｉｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ)类群ꎻ晾晒烟类群又可进一步分为 ４ 个亚类ꎬ其聚类结果与所期望的结果基本一致ꎮ 表明 ＳＳＲ 是一种有效、稳定和

可靠的分子标记ꎬ能较好地从分子水平上揭示晾晒烟种质资源的遗传背景和亲缘关系ꎮ
　 　 关键词:晾晒烟ꎻＳＳＲ 标记ꎻ遗传多样性ꎻ亲缘关系
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晾晒烟是指以自然条件为主的晾晒结合或晾制

方法调制的烟叶ꎬ包括除烤烟外的栽培烟草类型ꎮ
为了便于研究和利用ꎬ又可将其进一步划分为白肋

烟、雪茄烟、香料烟、地方性晾烟和地方性晒烟等不

同的栽培类型[１]ꎮ 在 ４００ 多年的种植过程中ꎬ我国

虽然拥有丰富的烟草种质资源ꎬ但在育种上却面临

着对种质资源的挖掘、创新力度不够ꎬ过度依赖骨干

系ꎬ种质资源遗传背景狭窄等问题[２]ꎮ 因此ꎬ应用
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分子标记技术对烟草种质资源进行遗传多样性与亲

缘关系分析ꎬ已成为烟草遗传资源研究的重要内容ꎬ
其研究结果可为种质资源在烟草育种中的科学利用

提供重要的理论依据ꎮ
在分子水平上对烟草(尤其是异源四倍体的栽

培种)种质资源的研究中ꎬ国内外的报道绝大多数

集中在 ＲＡＰＤ[３￣５]、 ＳＲＡＰ[６]、 ＡＦＬＰ[７￣８]、 ＩＳＳＲ[９￣１１] 或

ＲＡＰＤ 和 ＡＦＬＰ 相结合[１２￣１３] 等非特异性的标记上ꎮ
而利用特异性 ＳＳＲ 标记来揭示烟草种质资源遗传

多样性方面的研究较少ꎬ这主要受制于烟草基因组

数据的匮乏以及烟草 ＳＳＲ 标记大量开发的成本过

高等因素ꎮ 受益于美国烟草基因组计划( ＴＧＩꎬ ｔｏ￣
ｂａｃｃｏ ｇｅｎｏｍｅ ｉｎｉｔｉａｔｉｖｅꎻｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｔｏｂａｃｃｏｇｅｎｏｍｉｃ.
ｏｒｇ / )ꎬＧ. Ｂｉｎｄｌｅｒ 等[１４]在 ２００７ 年公布了第 １ 张基于

ＳＳＲ 标记的烟草遗传连锁图谱ꎬ并释放了 ２７８ 对烟

草 ＳＳＲ 引物ꎮ 此后ꎬ才使得利用 ＳＳＲ 标记研究烟草

种质资源的遗传多样性变成现实ꎮ Ｈ. Ｍｏｏｎ 等[１５￣１７]

利用 ２７８ 对烟草 ＳＳＲ 引物中部分引物分别对 ５１ 份

烟草材料(１４ 份野生材料ꎬ３ 份人工合成的多倍体

材料和 ３４ 份普通烟草栽培种)、１１７ 份美国主栽的

烤烟品种和 ７０２ 份美国从烟草起源地收集的材料

(ＴＩ)进行了遗传多样性分析ꎮ 然而ꎬ到目前为止ꎬ
利用 ＳＳＲ 标记对晾晒烟种质遗传关系的分析ꎬ在国

内外尚未见报道ꎮ
本研究利用自主开发的 ＳＳＲ 标记ꎬ首次针对晾

晒烟品种进行遗传多样性及其亲缘关系研究ꎬ以便

为充分发掘、利用晾晒烟种质资源ꎬ合理选配亲本等

提供理论依据ꎮ

１　 材料与方法

１ １　 供试材料

参试的晾晒烟种质共 ３８ 份(表 １)ꎬ其中国内 １９
份、国外 １９ 份ꎬ均由云南省烟草农业科学研究院

提供ꎮ

表 １　 供试材料的编号、名称、来源及类型

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ａｃｃｅｓｓｉｏｎꎬｖａｒｉｅｔｙ ｎａｍｅꎬｏｒｉｇｉｎꎬａｎｄ ｔｙｐｅ ｏｆ ｍａｔｅｒｉａｌｓ

编号

Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ
品种名称

Ｖａｒｉｅｔｙ ｎａｍｅ
来源

Ｏｒｉｇｉｎ
类型

Ｔｙｐｅ
编号

Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ
品种名称

Ｖａｒｉｅｔｙ ｎａｍｅ
来源

Ｏｒｉｇｉｎ
类型

Ｔｙｐｅ
ＮＴ０１ Ｂｕｒｌｅｙ２１ 美国 白肋烟 ＮＴ２０ 细石头草烟 中国 云南 晒烟
ＮＴ０２ Ｌ￣８ 美国 白肋烟 ＮＴ２１ 祥云土烟￣１ 中国 云南 晒烟
ＮＴ０３ Ｂａｎｋｅｔ Ａ￣１ 美国 白肋烟 ＮＴ２２ 小华青 中国 湖南 晒烟
ＮＴ０４ Ｋｅｎｔｕｃｋｙ１５ 美国 白肋烟 ＮＴ２３ 老板烟 中国 河南 晒烟
ＮＴ０５ Ｋｅｎｔｕｃｋｙ１７ 美国 白肋烟 ＮＴ２４ 沂水香烟 中国 山东 晾烟
ＮＴ０６ Ｔｅｎｎｅｓｓｅｅ８６ 美国 白肋烟 ＮＴ２５ Ａｍｂａｌｅｍａ 美国 雪茄烟
ＮＴ０７ Ｔｅｎｎｅｓｓｅｅ９０ 美国 白肋烟 ＮＴ２６ Ｆｌｏｒｉｄａ３０１ 美国 雪茄烟
ＮＴ０８ Ｖｉｒｇｉｎｉａ５０９ 美国 白肋烟 ＮＴ２７ 新昌香料烟 中国 浙江 香料烟
ＮＴ０９ Ｔｉ２４５ 美国 晒烟 ＮＴ２８ 波贝达 ２ 号 南斯拉夫 香料烟
ＮＴ１０ 安麻山晒烟￣３ 中国 云南 晒烟 ＮＴ２９ 克撒锡巴斯玛 希腊 香料烟
ＮＴ１１ 安丘笨烟￣１ 中国 山东 晾烟 ＮＴ３０ 柯玛蒂尼巴斯玛 希腊 香料烟
ＮＴ１２ 莲塘晒烟 中国 广西 晒烟 ＮＴ３１ 沙姆逊 阿尔巴尼亚 香料烟
ＮＴ１３ 勐掌晾烟 中国 云南 晒烟 ＮＴ３２ 土耳其巴斯玛 土耳其 香料烟
ＮＴ１４ 千层塔 中国 辽宁 晾烟 ＮＴ３３ 丸叶 日本 香料烟
ＮＴ１５ 青梗 中国 广东 晒烟 ＮＴ３４ 希腊巴斯玛 希腊 香料烟
ＮＴ１６ 树凹咬 中国 云南 晒烟 ＮＴ３５ 云香巴斯玛 １ 号 中国 云南 香料烟
ＮＴ１７ 宿松杀猪刀 中国 安徽 晾烟 ＮＴ３６ 乐业大辫烟 中国 云南 晒烟
ＮＴ１８ 腾冲大柳叶 中国 云南 晾烟 ＮＴ３７ 白花铁杆子 中国 四川 晒烟
ＮＴ１９ 铁把子烟 中国 山东 晾烟 ＮＴ３８ Ｔｉ１１２ 美国 晒烟

１ ２　 ＳＳＲ 引物

所用的 ３０ 对 ＳＳＲ 引物是从云南省烟草农业科

学研究院(即中国烟草育种研究(南方)中心)开发

的近 ３０００ 对 ＳＳＲ 引物[１８￣１９] 中随机挑选的ꎮ 开发烟

草 ＳＳＲ 引物的数据来源主要有 ２ 个:一是美国烟草

基因组计划( ＴＧＩ)释放出的一批烟草基因组序列

(ＴＧＩꎬｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｔｏｂａｃｃｏｇｅｎｏｍｉｃ. ｏｒｇ / )ꎻ二是在公

共数据库下载的所有烟草 ＥＳＴ 序列(ＴＩＧＲ ꎬｈｔｔｐ: / /
ｗｗｗ. ｔｉｇｒ. ｏｒｇ / ｔｄｂ / ｅ２ｋ１ / ｐｌａｎｔ. ｒｅｐｅａｔｓ / )ꎮ ＳＳＲ 引物

全部由宝生物(大连)有限公司合成ꎮ
１ ３　 试剂

Ｔａｑ Ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ、 ｄＮＴＰｓ、 １００ ｂｐ ＤＮＡ ｌａｄｄｅｒ
ｍａｒｋｅｒ 均购自宝生物(大连)有限公司ꎻ丙烯酰胺和

甲叉丙烯酰胺购自 ＵＳＢ Ｃｏｒｐｏｒａｔｉｏｎ (美国)ꎻ Ｔｒｉｓ￣
Ｂａｓｅ、Ｂｏｒｉｃ Ａｃｉｄ、 ＥＤＴＡ￣２Ｎａ 和 ＣＴＡＢ 购自 Ａｍｅｒ￣
ｓｈａｍ Ｂｉｏｓｃｉｅｎｃｅｓ(美国)ꎻ其他均为国产试剂ꎮ
１ ４　 烟草 ＤＮＡ 的提取

烟草基因组 ＤＮＡ 的提取采用 ＣＴＡＢ 大量法ꎬ提

４５６



　 ４ 期 张雪廷等:３８ 份晾晒烟种质资源遗传关系的 ＳＳＲ 分析

取、纯化及检测方法参照 Ｊ. Ｅ. Ｄｅ Ｒｉｅｋ 等[２０] 并作适

当修改ꎮ
１ ５　 ＳＳＲ 反应条件

ＰＣＲ 反应体系为２０ μＬꎬ其中２０ ~５０ ｎｇ / μＬ ＤＮＡ
样品 １ ５ μＬ、１０ × ＰＣＲ ｒｅａｃｔｉｏｎ ｂｕｆｆｅｒ (Ｍｇ２ ＋ ｐｌｕｓ)
２ μＬ、２５ ｍｍｏｌ / Ｌ ｄＮＴＰｓ １ ５ μＬ、１０ μｍｏｌ / Ｌ 正反向引

物各 １ ５ μＬ、 ｒＴａｑ ０ ７５ Ｕꎬ最后用 ｄｄＨ２ Ｏ 补齐至

２０ μＬꎮ ＰＣＲ 扩增在 Ｂｉｏ￣ＲＡＤ Ｍａｓｔｅｒ Ｃｙｃｌｅｒ Ｃ１０００ 上

进行ꎬ反应程序为 ９４ ℃预变性 ５ ｍｉｎꎻ９４ ℃变性 ３０ ｓꎬ
退火(退火温度随引物的不同而改变)３０ ｓꎬ３０ 个循环ꎬ
７２ ℃延伸 ３０ ｓꎬ最后 ７２ ℃延伸 ５ ~７ ｍｉｎꎬ４ ℃保存ꎮ
１ ６　 扩增产物检测

ＰＣＲ 扩增产物中加 １ / ６ 体积的 ６ × Ｌｏａｄｉｎｇ ｂｕｆｆ￣
ｅｒꎬ然后取 ２ ５μＬ 上样ꎬ利用 ６％ 的非变性聚丙烯酰

胺凝胶在 ＤＹＹ￣１２ 型电泳仪(北京六一厂)上进行电

泳分离(２２０Ｖꎬ３ｈ)ꎬ最后参照许绍斌等[２１] 的方法进

行银染检测ꎮ
１ ７　 数据分析

扩增产物按同一迁移位置上条带在各个材料中

的有(记为 １)、无(记为 ０)和缺失(记为 ２)进行统

计ꎮ 参试的每两份材料间的遗传相似系数(ＧＳꎬｇｅ￣
ｎｅｔｉｃ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ )用 Ｍ. Ｎｅｉ 等[２２] 的公式计

算ꎮ 利用 ＮＴＳＹＳｐｃ Ｖｅｒｓｉｏｎ ２ １１ 软件[２３] 按照类平

均法(ＵＰＧＭＡꎬｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ ｐａｉｒ￣ｇｒｏｕｐ ｍｅｔｈｏｄ ｗｉｔｈ ａ￣
ｒｉｔｈｍｅｔｉｃ ｍｅａｎｓ) 进行聚类分析ꎬ构建分子进化系

统树ꎮ

２　 结果与分析

２ １　 ＳＳＲ 标记的多态性分析

利用随机挑选出的 ３０ 对 ＳＳＲ 引物ꎬ对参试的 ３８
份晾晒烟种质资源进行 ＰＣＲ 扩增ꎬ扩增产物均达到

了对烟草 ＳＳＲ 引物的设计要求ꎬ即 ＳＳＲ 引物扩增产

物的分子量均在 １５０ ｂｐ 左右(１００ ~ ３００ ｂｐ)(图 １)ꎮ
３０ 对 ＳＳＲ 引物在３８ 份烟草材料中共扩增出１７３ 个多

态性条带(即在 ３０ 个 ＳＳＲ 位点上共检测到 １７３ 个等

位基因)ꎬ每对 ＳＳＲ 引物可检测的等位基因数为 ２ ~
１１ 个ꎬ平均为 ５ ７７ 个ꎮ 表明 ＳＳＲ 标记在检测晾晒

烟基因组遗传多态性上有十分显著的检出效率ꎮ

图 １　 引物 Ｔｐ７１８ 的扩增结果

Ｆｉｇ １　 Ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ＰＣＲ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｕｓｉｎｇ ｐｒｉｍｅｒ Ｔｐ７１８

３８ 份烟草材料均属于由共同祖先种(林烟草

(Ｎｉｃｏｔｉａｎａ ｓｙｌｖｅｓｔｒｉｓ)和绒毛状烟草(Ｎｉｃｏｔｉａｎａ ｔｏｍｅｎ￣
ｔｏｓｉｆｏｒｍｉｓ))自然杂交进化而成的普通烟草ꎮ 从扩增

带型上看ꎬ每对引物均有 １ ~ ２ 条共同的主带扩增ꎬ
表明 ３８ 份烟草材料具有相似的遗传基础或由共同

的祖先演化而来ꎬ与现在公认的烟草起源与进化的

观点相吻合ꎮ
２ ２　 晾晒烟种质的遗传相似性

根据 ＳＳＲ 标记分析结果ꎬ计算 ３８ 份晾晒烟种

质材料间的遗传相似系数(表 ２)ꎬ供试材料间的遗

传相似系数在 ０ １４０ ~ ０ ９２８ 之间ꎬ平均为 ０ ５３４ꎮ
其中宿松杀猪刀(ＮＴ１７)与柯玛蒂尼巴斯玛(ＮＴ３０)
２ 份材料间的遗传相似系数最低ꎬ达到 ０ １４０ꎻ而

Ｔｅｎｎｅｓｓｅｅ８６(ＮＴ０６)和 Ｔｅｎｎｅｓｓｅｅ９０(ＮＴ０７)之间的

遗传相似系数最高ꎬ达到 ０ ９２８ꎮ 说明此 ３８ 份晾

晒烟的遗传相似性相对较低ꎬ变异范围较大ꎬ亲缘

关系较远ꎮ 即使是属于相同的栽培烟草类型ꎬ其
遗传相似性也很低ꎬ如白肋烟品种间的遗传相似

系数为 ０ ４０２ ~ ０ ９２８ꎬ平均为 ０ ６６５ꎻ香料烟品种

间的 遗 传 相 似 系 数 为 ０ ２１０ ~ ０ ６００ꎬ 平 均 为

０ ４０５ꎻ地方性晒烟品种间的遗传相似系数为

０ １６１ ~ ０ ４６３ꎬ平均为 ０ ３１２ꎻ雪茄烟 Ｆｌｏｒｉｄａ３０１
(ＮＴ２６)和 Ａｍｂａｌｅｍａ(ＮＴ２５)间的遗传相似系数为

０ ２２８ꎮ 上述结果表明ꎬ供试的晾晒烟品种间存在

着丰富的变异ꎬ遗传基础相对比较宽ꎬ遗传差异性

较显著ꎮ

５５６
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　 ４ 期 张雪廷等:３８ 份晾晒烟种质资源遗传关系的 ＳＳＲ 分析

２ ３　 晾晒烟品种的聚类分析

根据遗传相似系数矩阵按 ＵＰＧＭＡ 方法构建 ３８
份晾晒烟种质的聚类图(图 ２)ꎮ 在遗传相似系数 ＧＳ
＝０ １６５ 处(Ｌ１)ꎬ可将供试材料划分为 ２ 大类:由美

国从烟草的起源地收集而来的 ２ 份材料 Ｔｉ２４５
(ＮＴ０９)和 Ｔｉ１１２(ＮＴ３８)聚为第 ＩＩ 类ꎻ剩余的 ３６ 份材

料则聚为第 Ｉ 类ꎮ 在遗传相似系数 ＧＳ ＝ ０ ２１６ 处

(Ｌ２)ꎬ可将 Ｉ 类再分为 ２ 个亚类:同属雪茄烟的 Ｆｌｏｒｉ￣
ｄａ３０１(ＮＴ２６)和 Ａｍｂａｌｅｍａ(ＮＴ２５)被归为 ＩＢ 亚类ꎻ剩
余的 ３４ 份材料则被聚为 ＩＡ 亚类ꎮ 当采用适当的遗

传相似系数来分隔ꎬ又可将 ＩＡ 亚类进一步分为 ３ 个

亚 亚 类: ＩＡａ 包 括 Ｂｕｒｌｅｙ２１ ( ＮＴ０１ )、 Ｋｅｎｔｕｃｋｙ１５
(ＮＴ０４)、 Ｋｅｎｔｕｃｋｙ１７ ( ＮＴ０５)、 Ｔｅｎｎｅｓｓｅｅ８６ ( ＮＴ０６)、
Ｔｅｎｎｅｓｓｅｅ９０(ＮＴ０７)、Ｖｉｒｇｉｎｉａ５０９(ＮＴ０９)、Ｌ￣８(ＮＴ０２)、

ＢａｎｋｅｔＡ￣１( ＮＴ０３)、腾 冲 大 柳 叶 ( ＮＴ１８)、 千 层 塔

(ＮＴ１４)、铁把子烟(ＮＴ１９)、沂水香烟(ＮＴ２４)、安丘笨

烟￣１(ＮＴ１１)和宿松杀猪刀(ＮＴ１７)共 １４ 份材料ꎬ其中

前 ８ 份是从美国引进的白肋烟品种ꎬ后 ６ 份属于地方

性晾烟品种ꎻＩＡｂ 包括莲塘晒烟(ＮＴ１２)、细石头草烟

(ＮＴ２０)、祥云土烟￣１(ＮＴ２１)、老板烟(ＮＴ２３)、小花青

(ＮＴ２２)、安麻山晒烟￣３(ＮＴ１０)、树凹咬(ＮＴ１６)、青梗

(ＮＴ１５)、白花铁杆子(ＮＴ３７)和勐掌晾烟(ＮＴ１３)共
１０ 份材料ꎬ都是地方性晒烟品种ꎻＩＡｃ 则包含新昌香

料烟(ＮＴ２７)、希腊巴斯玛(ＮＴ３４)、沙姆逊(ＮＴ３１)、土
耳其巴斯玛 (ＮＴ３２)、波贝达 ２ 号 ( ＮＴ２８)、丸叶

(ＮＴ３３)、克撒锡巴斯玛(ＮＴ２９)、柯玛蒂尼巴斯玛

(ＮＴ３０)、云香巴斯玛 １ 号 (ＮＴ３５) 和乐业大辫烟

(ＮＴ３６)１０ 份材料ꎬ前 ９ 份均属于香料烟ꎮ

图 ２　 ３８ 份晾晒烟品种基于 ＳＳＲ 分析的 ＵＰＧＭＡ 聚类图

Ｆｉｇ ２　 Ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｄｅｒｉｖｅｄ ｆｒｏｍ ＵＰＧＭＡ ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＳＳＲ
ａｎａｌｙｓｉｓ ｉｎ ｔｈｅ ３８ ｓｕｎ / ａｉｒ￣ｃｕｒｅｄ ｔｏｂａｃｃｏ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ

７５６
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由图 ２ 的聚类结果可知ꎬ即使以一个相当低的

遗传相似系数水平(ＧＳ ＝ ０ １６５ꎬ即 Ｌ１ 处)ꎬＴｉ２４５
(ＮＴ０９)和 Ｔｉ１１２(ＮＴ３８)与余下的 ３６ 份晾晒烟栽培

品种仍能明显区分开ꎮ 导致这一现象的原因可能是

此 ２ 份材料未受到人为因素的干扰(如严格的人工

定向选择ꎬ有目的的杂交组配等)ꎬ而较好保留了烟

草进化起始阶段的基因型ꎮ 与此相类似的情况也

出现在绝大多数的地方性晒烟品种中ꎬ如在 ＩＡｂ
和 ＩＡｃ 两小类中的所有晒烟(地方性晒烟和香料

烟)品种由于需求量和种植面积均很小的缘故ꎬ使
得此类型品种所承受的选择压也很小ꎬ从而使其

保留了较丰富的遗传变异ꎮ 但在 ＩＡａ 小类中的所

有晾烟(白肋烟和地方性晾烟)品种中的遗传相似

性相对较高ꎬ尤其是白肋烟之间的亲缘关系很近ꎬ
遗传基础相对比较狭窄ꎬ如 Ｔｅｎｎｅｓｓｅｅ８６(ＮＴ０６)和
Ｔｅｎｎｅｓｓｅｅ９０ ( ＮＴ０７ ) 之间的遗传相似系数高达

０ ９２８ꎮ 这表明经历了人为的定向育种选择后ꎬ使
许多非育种目标的多样化性状丢失ꎬ从而导致了

遗传多样性降低ꎮ

３　 讨论

３ １　 ＳＳＲ 标记技术在烟草种质资源研究中的应用

如前文所述ꎬ利用 ＳＳＲ 标记技术对烟草种质资

源遗传多样性的研究报道较少ꎮ 直到 ２００７ 年ꎬＧ.
Ｂｉｎｄｌｅｒ 等[１４] 才首次报道了利用 ＳＳＲ 标记揭示 １６
份普通烟草品种的亲缘关系ꎮ Ｈ. Ｍｏｏｎ 等[１５] 利用

Ｇ. Ｂｉｎｄｌｅｒ 等[１４]释放的烟草 ＳＳＲ 引物对分别属于 １５
个种的 ５１ 份烟草材料进行了遗传多样性分析ꎬ４６
对 ＳＳＲ 引物在 ５１ 份材料中共检测到 ５２９ 个多态性

位点ꎬ平均每对引物可检测出 １１ ５ 个等位位点ꎮ 随

后ꎬＨ. Ｍｏｏｎ 等[１６￣１７] 利用烟草 ＳＳＲ 引物分别对美国

主栽的烤烟品种和美国在烟草起源地收集的材料

(ＴＩ)进行了分析ꎬ其中ꎬ７０ 对 ＳＳＲ 引物在 ７０２ 份 ＴＩｓ
材料中共检测到 １０３１ 个多态性位点ꎬ平均每对引物

检测的等位位点数为 １４ ７ 个ꎮ 本研究中利用 ３０ 对

ＳＳＲ 引物对 ３８ 份晾晒烟材料进行扩增ꎬ共检测出

５３０ 个多态性条带ꎬ每对 ＳＳＲ 引物可检测的等位基

因数为 ８ ~ ３６ 个ꎬ平均为 １７ ６７ 个ꎮ 上述结果表明ꎬ
ＳＳＲ 标记技术在烟草(尤其在晾晒烟)资源遗传关

系分析中比较高效ꎬ进而表明了 ＳＳＲ 标记技术应用

于烟草类型划分的可行性ꎮ
３ ２　 晾晒烟种质的遗传多样性与亲缘关系分析

由于本研究是首次利用 ＳＳＲ 标记分析晾晒烟

种质资源遗传多样性ꎬ因此ꎬ无任何与之相关的研究

报道可供参考与比较ꎮ 本研究中供试材料间的遗传

相似系数在 ０ １４０ ~ ０ ９２８ 之间ꎬ平均为 ０ ５３４ꎬ说明

晾晒烟品种间遗传多样性较丰富ꎬ遗传基础相对较

宽ꎮ 究其原因ꎬ首先ꎬ由于市场需求量及种植面积均

极其有限(相较于烤烟而言)ꎬ在育种中未引起重

视ꎬ从而使地方品种和特异种质在一定程度上得到

很好的保存ꎮ 其次ꎬ晾晒烟本身包含几种不同的栽

培类型(如雪茄烟、白肋烟、香料烟等)ꎬ而不同烟草

栽培类型的形成是在各自的生态环境和人为长期选

择下逐渐形成的ꎮ 因此ꎬ栽培类型间的差别更多保

留了特定生态条件下不同的特征特性ꎬ从而使类型

间的多样化性状得到较大程度的保留[５]ꎮ 与上述

情况相反的是白肋烟ꎬ供试的 ８ 份白肋烟品种间的

遗传相似系数为 ０ ４０２ ~ ０ ９２８ꎬ平均为 ０ ６６５ꎮ 尤

其是由美国田纳西大学培育的 Ｔｅｎｎｅｓｓｅｅ８６(ＮＴ０６)
和 Ｔｅｎｎｅｓｓｅｅ９０(ＮＴ０７)ꎬ因其具有相同的亲本(Ｂｕｒ￣
ｌｅｙ４９ × ＰＶＹ２０２)而互为姊妹系ꎬ导致之间的遗传相

似系数高达 ０ ９２８ꎮ 表明白肋烟品种间遗传相似性

较高ꎬ遗传基础相对狭窄ꎮ 这一结果与前人在分子

水平上对烤烟种质资源的研究相吻合[４ꎬ７￣８ꎬ１０￣１３]ꎮ 其

主要原因是ꎬ过度依赖极少数的主体骨干亲本而使

得许多非育种目标的多样化性状丢失ꎬ导致其遗传

多样性降低ꎮ 总体上看ꎬ本研究中除白肋烟外的晾

晒烟材料无论是在不同的栽培类型间或是在同一

栽培类型内ꎬ均呈现出较丰富的遗传多样性和相

对复杂的遗传背景ꎮ 这说明我国晾晒烟资源的遗

传变异比较丰富ꎬ因此ꎬ科学、合理利用晾晒烟种

质资源ꎬ开展不同栽培类型间杂交育种ꎬ将是丰富

我国烟草种质资源、拓宽育成品种遗传基础的有

效途径之一ꎮ
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